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Bu çalışma Türk ve yabancı orijinli 34 çilek çeşit ve genotipi arasındaki 

genetik ilişkileri ortaya çıkarmak amacıyla CAPS ve SSR DNA moleküler markör 
teknikleri kullanılarak yapılmıştır. Çalışmada 17 adet CAPS primer enzim 
kombinasyonu ve 12 adet SSR primer çifti kullanılmıştır. CAPS primer-enzim 
kombinasyonları 52’si polimorfik olan toplam 60 adet bant üretmiştir. Kullanılan 
SSR primer çiftlerinden ise 145’i polimorfik olan toplam 150 adet allel elde 
edilmiştir. CAPS tekniğinde genetik benzerlik katsayısı 0.56–0.95 arasında 
değişmiştir. Call Giant-4 ile Festival’in (0.95) genetik olarak birbirlerine en yakın, 
Maya ile Whitney’in (0.56) genetik olarak birbirine en uzak genotipler olduğu 
belirlenmiştir. SSR tekniğinde elde edilen sonuçlara göre, genetik benzerlik katsayısı 
0.55-0.94 arasında değişmiştir. Call Giant-2 ile Call Giant-3’ün (0.94) birbirine en 
yakın, 8 nolu genotip ile Call Giant-4’ün (0.55) ise en uzak genotipler olduğu tespit 
edilmiştir. CAPS ve SSR verilerinin birlikte analiz edilmesi sonucunda ise, genetik 
benzerlik katsayısı 0.59-0.91 arasında değişim göstermiştir. Call Giant-2 ile Call 
Giant-3 (0.91) en yakın, 8 nolu genotip ile Call Giant-4 (0.59) ise en uzak genotipler 
olarak bulunmuştur. Sonuç olarak, çilek çeşit ve genotiplerinin karakterizasyonunda, 
SSR yöntemi CAPS tekniğine göre polimorfizm oranı (PO) ve polimorfizm bilgi 
içeriği (PBİ) bakımından daha üstün bulunurken, CAPS tekniği ise ayırma gücü 
bakımından SSR yönteminden daha üstün bulunmuştur. 
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This study was performed to reveal the value of genetic relationship among 
34 Turkish and foreign strawberry cultivars and genotypes using CAPS and SSR 
DNA molecular markers. Seventeen primer-enzyme combinations in CAPS and 12 
SSR primer pairs in SSR analysis were used. In CAPS analysis, 60 bands were 
produced and 52 of them were polymorphic. In SSR analysis, 150 allels were 
generated and 145 of them were polymorphic. The similarity index in CAPS 
technique ranged between 0.56 and 0.95. Call Giant-4 and Festival (0.95) were found 
the closest cultivars, while Maya and Whitney (0.56) were the most distant cultivars. 
According to SSR results, genetic similarity index changed from 0.55 to 0.94. Call 
Giant-2 and Call Giant-3 (0.94) were the closest cultivars, while Genotype 8 and Call 
Giant-4 (0.55) were the most distant ones. In the analysis of combined CAPS and 
SSR data, genetic similarity index ranged between 0.59 and 0.91. Call Giant-2 and 
Call Giant-3 (0.91) were the closest cultivars, while Genotype 8 and Call Giant-4 
were the most distant genotypes. As a result, SSR was better than CAPS from the 
point of view of polymorphism rates and polymorphism information contents, 
whereas CAPS was better than SSR from the point of view of resolving power 
values, in the characterization of strawberry cultivars and genotypes. 

 
Key Words: Strawberry, CAPS, SSR, Genetic similarity, Fragaria x ananassa. 

CHARACTERIZATION OF SOME STRAWBERRY CULTIVARS AND 
GENOTYPES by MOLECULAR MARKERS 
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1. GİRİŞ 
 

Dünyada ve ülkemizde ticari olarak yetiştiriciliği yapılan çilekler, botanik 

olarak sınıflandırıldıklarında Rosales takımı, Rosaceae (Gülgiller) familyasından, 

Fragaria cinsi içerisinde yer alır (Hancock ve Luby, 1993).  

Anavatanı Kuzey ve Güney Amerika’dır. Kuzey yarımkürenin ılıman iklim 

bölgeleriyle birlikte, Güney yarımkürede de geniş ölçüde tarımı yapılmaktadır. ABD, 

Avrupa, Güney ve Doğu Afrika ülkeleri, Yeni Zelanda, Avustralya ve Japonya en 

çok çilek yetiştiren ülkelerdir. Deniz seviyesinden 3255 m yükseklikte, soğuk 

yörelerde, subtropik bölgelerde, sulanabilen çöllerde, yaz aylarında gece gündüz 

aydınlık olan Arktik bölgelerde, Ekvator gibi çok farklı ekolojik koşullarda doğal 

olarak yetişebilmektedir (Nacar, 2005). 

Çilek yetiştiriciliğinde özellikle son yıllarda dünyada ve ülkemizde giderek 

önem kazanmasının en büyük etkeni değişik iklim ve toprak koşullarında ekonomik 

olarak yetiştirilmesi olmuştur. Ayrıca çilek, pazarda taze meyvenin az olduğu 

dönemlerde olgunlaşması nedeniyle de iyi bir pazar avantajına sahiptir. Çilek her 

yaştaki insanlar tarafından sevilerek tüketilebilen bir meyve olmakla birlikte her 

mevsim değişik tüketim olanaklarına da sahiptir. Bunun yanında bu meyve, 

yatırımların kısa sürede geri dönmesi nedeniyle küçük aile işletmeciliğine de 

uygundur. Ayrıca çilek yetiştiriciliğinde birim alandan elde edilen gelirde öteki 

ürünlere göre daha yüksektir (Ağaoğlu, 1986; Aybak, 2000; Türemiş ve ark., 

2000). 

Ülkemizin hemen hemen her bölgesinde çilek yetiştiriciliğinin yapılabilmesi, 

çilek meyvesinin daha uzun süre piyasada bulunabilmesine imkân vermektedir. 

Çileğin özellikle diğer meyvelerin piyasada bulunamadığı mevsimde satışa 

sunulabilmesi üreticilere iyi bir gelir kaynağı sağlarken, aynı zamanda tüketiciler için 

de damağa hitap eden ve meyve ihtiyacını karşılayan hoş bir türdür (Kılıçel, 2005). 

Çilek yetiştiriciliğinin önem kazanmasında etkili olan başka bir etken ise 

çileğin insan sağlığı ve beslenme açısından sağladığı yararlardır. Özellikle C vitamini 

bakımından zengin olan bu meyvenin 100 gramında 100 mg’a kadar çıkabilen C 

vitamini (Türemiş ve ark., 2000), 92 g su, 0.6 g protein, 0.4 g yağ, 0.5 g lif 

bulunmaktadır (Maas ve ark., 1996). Ayrıca çilek, sindirimin kolaylaştırılmasında 
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önemli bir rolü olan selüloz bakımından da zengindir. Günümüzde çileğin ellajik asit 

içeriğinin yüksek olması nedeniyle kanseri önleyici özelliğe sahip olduğu da 

bilinmektedir. Ayrıca 100 g çilek meyvesi 40-45 kalori vermekte, önemli miktarda 

salisilik asit, A, B vitaminleri, kalsiyum, demir, fosfor gibi mineral maddeler ile çok 

az miktarda brom, silisyum, iyot ve kükürt de içermektedir (Türemiş ve ark., 2000). 

Çilek meyvesi taze olarak tüketimi yanında, reçel, marmelât, dondurma, pasta 

ve likör yapımında geniş ölçüde kullanılır. Ayrıca derin dondurularak saklanır, 

konservesi yapılır, meyve suyu elde edilir ve son zamanlarda da süt ve yoğurt üreten 

sanayi kuruluşlarının bir vazgeçilmezi haline gelmiştir (Özdemir, 1999; Erenoğlu 

ve ark., 2000; Nacar, 2005). 

FAO raporuna göre dünya çilek üretimi incelendiğinde; 1980 yılında toplam 

çilek üretimi 1.767.924 ton iken; 2005 yılında 3.259.300 tona ulaşmıştır (Faostat, 

2005). Bu belirtilen üretimin yaklaşık %34’ünü ABD karşılamakla birlikte İspanya, 

Polonya, Japonya, İtalya, Meksika, Türkiye, Almanya, Fransa, Rusya, Kore ve 

İngiltere yetiştiricilik açısından önemli ülkeler arasında yer almaktadır (Çizelge 1.1). 

 
Çizelge 1.1. 2005 Dünya çilek üretimi (Faostat, 2005) 

 
ÜLKELER  ÜRETİM (ton) 

ABD 1.108.000 
İspanya 308.000 
Rusya 217.000 

Japonya 200.000 
Kore 200.000 

Türkiye 160.000 
İtalya 154.495 

Meksika 150.261 
Almanya 131.915 

Diğer 1.028.100 
Ortalama 277.352 
Toplam 3.259.300 

 

Bunun ötesinde çilek üretimi bakımından önemli ülkeler arasında son on 

yılda en fazla artışın ülkemizde olduğu belirlenmiştir. Ülkemizde çilek yetiştiriciliği 

1970’li yıllarda başlamış, özellikle son yıllarda hızlı bir artış göstermiştir. Nitekim, 

1970 yılında 2100 ha alanda 9700 ton ürün alınırken, 2005 yılında 14.000 ha alandan 
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200.000 ton ürün alınmıştır. Bu 35 yıl içerisinde üretim alanı bakımından yaklaşık 

%6.7’lik, üretim miktarı bakımından ise %20.6’lık bir artış sağlanmıştır (Kafkas, 

2004; Faostat, 2005).  

Ülkemizdeki duruma bakıldığında ise Kuzey ve Doğu bölgesi hariç diğer 

bölgelerde çilek yetiştiriciliği yapılmaktadır. Üretimin büyük çoğunluğu Akdeniz 

(%62), Marmara (%20) ve Ege (%12) bölgelerinde yoğunlaşmıştır (Turhan ve 

Paydaş-Kargı, 2007). Akdeniz bölgesinin erkenci çilek yetiştiriciliği bakımından 

ayrı bir önemi vardır (Nacar, 2005).  

Rosaceae familyasından çilek çeşitleri arasında Fragaria x ananassa 

(2n=8x=56) ekonomik öneme sahiptir (Basil ve ark., 2006a). Fragaria cinsine bağlı 

olan yaklaşık 20 yabani türün kromozom sayıları x=7 ‘dir ve 4 poliploidi seviyesi 

vardır. Bunlar diploid, tetraploid, hekzaploid ve oktoploid türlerdir (Hancock, 1999). 

Bitkiler arasındaki genetik varyasyonların belirlenmesinde ve bunların 

sınıflandırılmasında öncelikle morfolojik, fizyolojik ve sitolojik özellikler 

kullanılmış, daha sonra ise biyokimyasal markörler geliştirilmiştir. Son zamanlarda 

ise moleküler seviyede çalışmalar yapılmaktadır (Scarano ve ark., 2002). 

Moleküler markörler, kaynağını kendilerinin üretildiği bitkilerin hücrelerinde 

bulunan DNA’lardan alır. Canlıların yapısını belirleyen şifrede DNA zincirlerinde 

olduğundan moleküler markörler, bitki populasyonundaki çeşitlilik veya o 

populasyon içindeki bitki genotipleri arasındaki ilişkilerin tespitinde %100’e yakın 

güvenirlilikle değerlendirilirler. Bugün moleküler markörler bitki sistematiğinde, 

ıslahında ve gen kaynaklarının değerlendirilmesinde etkin olarak kullanılmaktadır 

(Gülşen ve Mutlu, 2005). 

Bitkilerde genetik ilişkileri ortaya çıkarmak için kullanılan ilk DNA markörü 

RFLP (Restriction Fragment Length Polymorphism) olmuştur. Fakat bu yöntemin 

maliyetinin çok yüksek ve yavaş olması PCR (Polymerase Chain Reaction)’a dayalı 

moleküler markörlerin gelişmesine neden olmuştur. Bu markörlerin bazıları RAPD 

(Randomly Amplified Polymorphic DNA), ISSR (Inter-Simple Sequence Repeat),  

AFLP (Amplified Fragment Lenght Polymorphism) ve mikrosatellitlerdir. (Tanskley 

ve ark., 1989). 
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Çilekte tür ve çeşit ayrımının yapılması ve tanımlanması konularında DNA 

markörlerinin kullanılması morfolojik, biyokimyasal ve izoenzim markörlerinin 

kullanılmasına oranla daha fazla avantaj sağlamaktadır. PCR’a dayalı DNA 

markörleri; SSR (Simple Sequence Repeats), CAPS (Cleaved Amplified 

Polymorphic Sequences), AFLP, ISSR ve RAPD yöntemleri ile ilgili farklı orijinli 

birçok çilek çeşidinde araştırmalar yapılmıştır (Arnau ve ark., 2002; Tyrkal ve 

ark., 2002; Jadwiga ve ark., 2003; Kunihisa ve ark., 2003; 2005; Kashyap ve 

ark., 2005; Sugimoto ve ark., 2005; Basil ve ark., 2006a; 2006b; Gil-Ariza 2006; 

Miella ve ark., 2006; Monfort ve ark., 2006; Shimomura ve Hirashima, 2006). 

RAPD, ISSR ve AFLP dominant moleküler markör yöntemleridir. SSR, 

RFLP ve CAPS yöntemleri ise ko-dominant moleküler markörlerdir. İdeal bir DNA 

markörün; kuruluş ve uygulama maliyetinin düşük olması, tehlikeli kimyasallarla 

çalışmayı gerektirmemesi, otomasyona uygunluğu, ko-dominant olması, yüksek 

polimorfizm göstermesi, birçok bilgi içermesi, sonuçların tekrarlanabilir olması, 

analizinin kolay ve basit olması istenir (Kafkas, 2006). 

CAPS metodunda genellikle bilinen DNA dizilerinden çoğalması söz 

konusudur ve uygun kesim enzimleri ile belirlenir. Bu yöntemde polimorfizm oranın 

yüksek olması için uygun CAPS primerleri ve uygun enzim kombinasyonuna ihtiyaç 

vardır (Kunihisa ve ark., 2005). 

SSR tekniğinde polimorfizm oranı yüksek olmasına karşın, primerlerin 

belirlenmesi için ön çalışma gerektirdiğinden dolayı maliyetli bir yöntemdir (Goulao 

ve ark., 2001). Ancak öteki PCR’a dayalı tekniklere göre daha fazla bilgi içermesi, 

ko-dominant olması, tekrarlanabilir ve otomasyona uygun olması, az DNA 

gerektirmesi ve yüksek polimorfizm göstermesinden ve çoklu allel vermesinden 

dolayı çok kullanışlı bir yöntemdir (Powell ve ark., 1996a; 1996b). SSR yönteminde 

ortaya çıkacak bantlar arasındaki mesafe çok yakın olacağından analizde ya 

radyoaktif madde kullanmak ya da Li-Cor veya ABI gibi genetik analizör cihazlarını 

kullanmak gerekebilir. Ayrıca diploid Fragaria türlerinde SSR ile yapılan çalışmalar 

her geçen gün artmaktadır (Sargent ve ark., 2003; Cipriani ve Testolin, 2004; 

Hadonou ve ark., 2004). 
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Yukarıda belirtilen RFLP, RAPD, AFLP, ISSR, CAPS ve SSR yöntemleri 

kullanılarak çilek çeşitlerinin karakterizasyonu ile ilgili çalışmalar farklı birçok 

bölgenin gen kaynakları kullanılarak yapılmış olup böylece bu gen kaynaklarında 

bulunan bazı çilek çeşitleri genetik olarak tanımlanmıştır. Çilek yetiştiriciliği yapan 

ve gen kaynağına sahip olan her ülkenin yapması gerektiği gibi ülkemizin de kendi 

gen kaynaklarını ve yetiştirdiği çeşit veya genotiplerin DNA düzeyinde tanımlaması 

gerekmektedir. Bu amaçla ülkemizde ilk olarak moleküler seviyede bazı çilek çeşit 

ve genotiplerinin karakterizasyonu bu çalışma ile yapılmıştır. Bu nedenle, bu çalışma 

çilek yetiştiriciliği ve ıslahı için oldukça önemlidir. 

İşte bu çalışmanın amacı, 34 adet yerli ve yabancı çilek çeşit ve genotiplerini 

CAPS ve SSR ko-dominant moleküler markör teknikleri ile karakterize etmek ve 

çilek çeşit ve genotipleri arasındaki genetik ilişkileri ortaya çıkararak ileride 

yapılacak çilek ıslah çalışmalarına altyapı oluşturmaktır.  
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2. ÖNCEKİ ÇALIŞMALAR 
 
2.1. Fragaria Türlerinde CAPS Yöntemi İle Yapılan Çalışmalar 

 
Kunihisa ve ark. (2003) bazı çilek çeşitlerinin tanımlanması için CAPS 

(kesilmiş çoğaltılmış polimorfik bölgeler) markörlerinin geliştirilmesi amaçlı 

çalışmalarında 6 tane CAPS markörü geliştirdiklerini belirtmişlerdir. Geliştirdikleri 

markörleri kullanarak 14 ticari çilek çeşidini ayırt etmede başarılı olduklarını ifade 

etmişlerdir.  

Kunihisa ve ark. (2005) oktoploid (Fragaria x ananassa) çilek çeşitlerinin 

tanımlanmasında geliştirdikleri 18 adet CAPS primerini kullandıklarını 

belirtmişleridir. Yapılan çalışmadan elde edilen sonuçlara göre; diploid olanlarda 13 

adet primerin Mendel kalıtımına uygunluğunu elde ettiklerini ifade etmişlerdir. 

Oktoploid çileklerin genom yapısını küme ve ayırım analizleri ile incelediklerinde 

birbirine bağlı olmayan genomların varlığını tespit ettiklerini belirtmişlerdir. 

Araştırıcılar ayrıca çalışmada 64 çilek çeşidini ayırmada bu CAPS markörlerini 

kullandıklarını ifade etmişlerdir.  

 
2.2. Fragaria Türlerinde SSR Yöntemi İle Yapılan Çalışmalar 

 
Ciprani ve Testolin (2004) yabani çilek (Fragaria vesca)’te 20 adet 

mikrosatelit primer çifti kullanarak bunların karakterizasyonu yapmak ve yeni primer 

geliştirmek amaçlı yaptıkları çalışmada AC zengin olan kütüphaneden ‘Ilaria’ 

çeşidinden 100 adet markör geliştirmişlerdir. Bu markörleri 8 adet Fragaria vesca’ 

da kullanmışlar ve ortalama 7.0 allel elde ettiklerini belirtmişlerdir. Ayrıca bu 

primerlerden 90 tanesininde oktoploid çilek (Fragaria x ananassa) çeşitlerinde 

kullandıklarını belirterek heterezigot durumunun 0.32-0.73 arasında olduğunu 

bildirmişlerdir. 

Bassil ve ark. (2006a) Festival çilek çeşidi için mikrosatellit markörlerle 

etiketlenmiş bölgelerin tanımlanması konulu çalışmalarında, materyal olarak cDNA 

kütüphanesinden geliştirilmiş 37 mikrosatellit primer çiftini kullandıklarını 

belirtmişlerdir. Sonuçlara göre, 70 çilek çeşidinde 32 primer çiftinden 5 tanesinde 
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polimorfizm oranı %16.1 olarak saptanmıştır. F. vesca’da melezlenmiş türlerde 

amplifikasyon oldukça yüksek (%89) bulunmuştur.  

Gil-Ariza ve ark. (2006) çilek çeşitlerini tanımlarken özel Fragaria türleri 

arasında EST–polimorfik mikrosatellitlerini kullanmışlardır. Çalışma sonucunda 

Fragaria x ananassa’dan 10 set EST mikrosatellit geliştirdiklerini belirtmişlerdir. Bu 

markörlerin farklı çilek çeşitlerinde yüksek polimorfizm sağladığını rapor 

etmişlerdir. 

Keniry ve ark. (2006) 45 adet EST-SSR markörlerini kullanarak 13 adet 

kültür çileğini (Fragaria x ananassa) karekterizasyonunu yapmışlardır. 14 primer 

çifti amplifikasyon göstermiş ve polimorfizm bilgi içeriğini 0.69 olarak bulduklarını 

belirtmişlerdir. 

Monfort ve ark. (2006) yabani çileklerde SSR markör geliştirmek ve bunu 

diploid Fragaria türlerine ve Fragaria x ananassa’ya aktarma amaçlı çalışma 

yapmışlardır. Fragaria vesca cv. Reine des vallèes çeşidinin CT/AG genomik 

kütüphanesi kullanılarak 41 tane polimorfik mikrosatellit markör geliştirmişlerdir. 

Bunların 35 tanesi F. vesca’da polimorfik bulunmuştur. 6 tane özel diploid Fragaria 

ve oktoploid Fragaria x ananassa’da test etmişlerdir. F. vesca ‘da her bir lokusun 

ortalama 5.3 allel verdiğini bildirmişlerdir. 

Shimomura ve Hirashima (2006) Japonya’da ticari olarak önemli olan 

oktoploid çilek çeşitlerinde SSR markörü geliştirme ve karakterizasyonu konulu 

çalışmalarında güvenilir olduklarına inandıkları yeni geliştirilmiş 4 SSR markörünü 

çilek çeşitlerini tanımlamak için kullanmışlardır. Yapılan çalışmalarda özellikle 2 

markörde yüksek polimorfizm görülmüş ve taranması için 10 majör ticari çilek çeşidi 

seçilmiştir. Sonuç olarak, ıslah edilen oktoploid çilek çeşitlerinde SSR markörlerinin 

yeterli olduğu araştırıcılar tarafından saptanmıştır. 

 
2.3. Fragaria Türlerinde AFLP Yöntemi İle Yapılan Çalışmalar 

 
 Degani ve ark. (2001) AFLP ve RAPD yöntemlerini kullanarak çilek 

(Fragaria ananassa Duch.) çeşitleri arasındaki akrabalık ilişkilerini belirlemişlerdir. 

Araştırıcılar, 19 çilek çeşidini 228 adet AFLP markörü ile incelediklerini 

belirtmişlerdir. 41 adet çilek çeşidini ise 15 adet RAPD markörü ile incelemişler ve 
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sonuçlarında yöntemleri karşılaştırmışlardır. Benzerlik katsayılarını ve korelâsyonları 

hesaplamışlar ve AFLP yönteminin çilek çeşitlerini tanımlamada başarılı olduğunu 

çalışmalarında rapor etmişlerdir.  

 Tyrkal ve ark. (2002) çilek çeşitlerini tanımlamak ve ileri ıslah 

programlarına yardımcı olmak için AFLP prosedürlerini kolaylaştırmak amaçlı 

yaptıkları çalışmalarında Fragaria x ananassa Duch. çeşitleri arasından seçtikleri 6 

çilek çeşidini ve 13 adet F1 bitkisini materyal olarak kullanmışlardır. Bu çalışmada 

129 amplifikasyon ürünü ile birlikte 10 adet primer seçilmiş ve 116 markörün 

polimorfizm durumlarına göre analiz edilecek materyalde kullanılacağını ifade 

etmişlerdir. Grup içindeki çeşitlerde ve ıslah programlarından seçilmiş bitkilerde 

genetik benzerliklerinin F1 melez bitkilerine göre daha fazla bulduklarını bu 

çalışmada rapor etmişlerdir. 

 
2.4. Fragaria Türlerinde RFLP Yöntemi İle Yapılan Çalışmalar 

 
Angeles-Viriuel ve ark. (2002) oktoploid çileklerde RFLP ve SSR ile ilgili 

genetik haritalama konulu çalışmaların da 123`ü RFLP ve 177`si SSR toplam 300 

moleküler markör kullanmışlardır. 86 adet F1 bitkisi arasındaki polimorfizm oranı 

%60-%75 arasında bulunduğunu belirtmişlerdir. Araştırıcılar yaptıkları çalışmada 

haritalamada 17 farklı grup oluştuğunu ve bu gruplarda toplam uzaklığın 627 cM 

olduğunu ifade etmişlerdir. 

 
2.5. Fragaria Türlerinde RAPD Yöntemi İle Yapılan Çalışmalar 

 
Davis (1993) diploid çileklerde RAPD markörü kullanılarak genetik 

haritalama amaçlı yaptığı çalışmada RFLP’ye göre olağanüstü başarılar elde ettiğini 

bildirmiştir. Ticari çilek çeşitlerinin genomik yapısının oktoploid olmasından 

kaynaklanan karışıklığı önlemek için diploid seviyesinde F. vesca’yı genetik 

haritalama çalışmasında kullanmıştır. F1 generasyonunda RAPD markörü ile 4 

bağlantı grubu oluşturmuş ve en büyük bağlantı grubunun 10 markör içerdiğini 

bildirmiştir.  
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Graham ve ark. (1996) dört farklı ıslah programında yetiştirilen 8 adet çilek 

çeşidini tanımlamak amaçlı yaptıkları çalışmada 10 adet RAPD markörünü 

kullanmışlardır. Sonuçta çilek çeşitleri arasındaki akrabalık ilişkilerini 

belirlemişlerdir. 

Jadwiga ve ark. (2003) 9 farklı çilek çeşidinde RAPD markör kullanılarak 

çeşitlerinin tanımlanması ve genetik çeşitlilik konulu çalışmada 73 RAPD 

marköründen 6 adet monomorfik primer bulunmuş; 11 (%15) markörün ise bazı çilek 

çeşitlerine (Ambryo, Cambridge Favaourite, Rapella, Teresa ve Senga Senga) 

spesifik oldukları belirlenmiştir. Sırayla tanımlanan bütün çeşitlerde E20, D6 ve D7 

primerlerinde ayrı ayrı elde edilen bant profilleri yeterli bulunmuştur. Sonuç olarak, 

çilek çeşitleri için elde edilen RAPD markörler uygunluğu ve kullanılabilirliği 

doğrulanmıştır. Analiz edilen çilek genotiplerinde %53 benzerlik olduğu 

saptanmıştır.  

Kashyap ve ark. (2005) 13 adet Fragaria x ananassa Duch. çeşidi ve 2 

yabani türde (Fragaria indica Andr. ve Fragaria vesca Linn.) 20 adet RAPD pimeri 

kullanarak moleküler karakterizasyon yapmışlardır. 13 çeşitte ebeveynler göz önünde 

bulundurularak polimorfizmi belirlemişlerdir. Toplam 15 adet örnekte UPGMA 

analizi yapmışlar ve soyağacında iki farklı grup (Fragaria indica ve Fragaria vesca 

grupları) bulmuşlardır. Her bir genom arasındaki uzaklığın benzer türler arasında 

%36’dan büyük olduğunu çalışma sonucunda belirtmişlerdir. 

Sugimoto ve ark. (2005) RAPD yöntemiyle, yediveren Japon çilek 

çeşitlerinden 199 yavru (Ever Berry x Toyonoko) bitki kullanarak haritalama 

çalışması yapmışlardır. Çileklerin yediveren bitkilerden 97 tanesi ve haziranda 

meyve veren bitkilerden 102 tanesini denemeye aldıklarını belirtmişlerdir. Every 

Berry ve Toyonoko çeşitlerine ait özellikleri RAPD analizleri ile saptayarak 2 

ebeveyn arasında toplam 71 primerde 89 polimorfik bant elde ettiklerini 

belirtmişlerdir. 199 yavru bitkiden seçilen 26 tanesinde yediveren özelliği olduğu 5 

markörle tespit ettiklerini ifade etmişlerdir. Yapılan haritalama çalışmasında 199 

yavru bitkinin hepsini kullanmışlar ve bağlantı gruplarda uzunğu 39.7 cM olarak 

bulduklarını belirtmişlerdir.  
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Milella ve ark. (2006) 65 adet Etna dağından selekte edilmiş ve 1 adet orijini 

doğrulanmış (Mademe Moutot), toplam 66 çilek çeşidini ve bunların ebeveynlerini 

kullanarak aralarındaki akrabalığı 222 RAPD markörü kullanarak belirlemişlerdir. 

Polimorfizm oranını %90.8 olarak saptamışlardır. Elde edilen sonuçlarda Fragaria x 

ananassa Duch. ex Rozier’da filogenetik çalışmalarda kullanılan RAPD 

markörlerinin güvenilir olduğunu bildirmişlerdir. 

Redmann ve ark. (2006) 26 adet RAPD markörü kullanarak 10 adet çilek 

çeşidinde genetik çeşitlilik ve karakterizasyon amaçlı yaptıkları çalışmada elde 

edilen sonuçları NTSYSpc programı ile değerlendirdiklerini belirtmişlerdir. 

Kullandıkları çeşitler arasındaki genetik benzerlik indeksi ‘Dice’ katsayısına göre 

hesaplayıp soyağacının elde edilmesinde UPGMA yöntemi kullandıklarını ifade 

etmişlerdir. Sonuç olarak, soyağacında iki farklı grup oluştuğunu (Endüstri çeşitleri 

ve market çeşitleri) ve market çeşitlerini oluşturan grupta genetik benzerlik 

katsayısını %44-74 arasında bulduklarını belirtmişlerdir. 

 
2.6. Fragaria Türlerinde ISSR Yöntemi İle Yapılan Çalışmalar 

 
 Cekic ve ark. (2001) 168 adet geriye melezlenmesi yapılmış çilek (F.vesca f. 

vesca x F. vesca f semperflorens) çeşitlerinde 10 adet ISSR primeri kullanarak DNA 

parmak izi çalışması yaptıklarını belirtmişlerdir. Çalışmada tekrarlanabilirliğin 

yüksek olduğunu belirtmişlerdir. Ayrıca bu çalışmada 85 adet ISSR primeriyle de 

yalnız 5 adet F. vesca çeşidinde yaptıkları incelemede bu primerlerin mevsimlik 

çiçek açan çeşitlerin lokusları ile bağlantılı olmadığını ifade etmişlerdir. Elde edilen 

sonuçlara göre türe özgü 14 adet primer bulduklarını ve bu primerler arasındaki 

uzaklığın ise 2.2 cM olduğunu belirtmişlerdir. 

Arnau ve ark. (2002) çilek çeşitlerinde ISSR yöntemini kullanarak ve ikili, 

üçlü ya da dörtlü tekrarlar içeren, 3’ ya da 5’ ucunda seçici nükleotid bulunan 18 adet 

ISSR primer kombinasyonu kullanarak tarama yaptıklarını belirtmişlerdir. PCR 

reaksiyonu ve poliakrilamit jel elektroforezi sonrasında elde edilen bilgi verici 5 

primeri, genetik ve coğrafik orijinleri farklı olan 30 adet çilek çeşidinin 

karakterizasyonunda kullanmışlardır. Sonuçta, 5 primerin kullanılması ile 390 

banttan 113’nün polimorfik olduğunu belirlemişlerdir.  
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Kuras ve ark. (2004) Polanya Pomoloji ve Flora Kültür Enstitüsü ıslah 

programından alınan 24 çilek çeşidinde RAPD ve ISSR tekniklerini kullanarak 

çeşitler arasındaki akrabalıkları belirlemişlerdir. Ayrıca RAPD ve ISSR tekniklerini 

birbirleri ile kıyaslamışlardır. ISSR yönteminde 90 adet primerden 41’i polimorfik ve 

48 adet RAPD primerinden de 23’ü polimorfik bulunmuştur. UPGMA analizleri ile 

akrabalıkları belirlemişler ve soyağacı elde etmişlerdir. ISSR sonuçlarında RAPD’e 

göre daha fazla genetik benzerlik elde ettiklerini araştırıcılar sonuçlarında rapor 

etmişlerdir. 

Debnath ve ark. (2008) 27 adet çilek çeşidi arasındaki ilişkiyi ISSR markörü 

yardımıyla araştırılması amaçlı yaptıkları çalışmada 17 adet primer çifti 

kullanmışlardır. Sonuçta bu primerlerden 225 adet polimorfik bant elde ettiklerini 

ifade etmişlerdir. Sonuçları UPGMA küme analizleri yardımıyla değerlendirdiklerini 

ve genetik benzerliğin çeşitler arasında %63-77 arasında değiştiğini belirtmişlerdir. 

 
2.7. Fragaria Türlerinde Mikrosatellit Markör Geliştirilmesi ve Genetik 

Haritalama İle Yapılan Çalışmalar 

 
James ve ark. (2003) diploid (Fragaria vesca L.) çilek çeşitlerinin 

haritalanması amaçlı yaptıkları karakterizasyon çalışmasında 10 adet polimorfik 

mikrosatellit markörü kullandıklarını belirtmişlerdir. Primer dizaynını F. vesca 

türlerine ait ‘Rugen’ çeşidinin genomik kütüphanesinden yapmışlardır. 9 adet F. 

vesca’da tekli lokuslarda polimorfizm görüldüğünü ve 2 adedinde her lokusta 6 adet 

allel olduğunu bildirmişlerdir. Fragaria vesca ‘da polimorfizm seviyesinin düşük 

bulunduğunu ve 3 adet primer çiftinin çeşitleri tanımlamada yeterli olduğunu 

belirtmişlerdir. 

Sargent ve ark. (2003) yabani diploid çilek türleri (Fragaria viridis) 

kullanarak geliştirdikleri 22 adet mikrosatellit primeri 6 adet F.viridis türünde 

kullanmışlar ve amplifikasyon sonucunda 21 adet primerin polimorfik olduğunu 

belirtmişlerdir. Her lokustan ortalama 4.95 allel elde ettiklerini ifade etmişlerdir. 

Hadonou ve ark. (2004) Fragaria vesca (Ruegen) ve diploid F.vesca türleri 

kullanılarak genomik kütüphaneden 21 adet yeni markör geliştirmişlerdir. Toplam 31 

adet primerden 3 tanesi oktoploid çilek çeşitlerinde kullanılmış ve 24 tanesi de diğer 



2. ÖNCEKİ ÇALIŞMALAR                                                       Serap GÜNAYDIN 

 12

diploid Fragaria türlerinde (7 adet) kullandıklarını belirtmişlerdir. Çalışmada 

araştırıcılar 15 adet F. vesca türünde 21 mikrosatellit kullanarak allellik durumlarını 

rapor etmişlerdir. Bu mikrosatellitlerde polimorfizm seviyesi oldukça yüksek 

bulunmuş ve 5 lokusda monomorfizm görüldüğünü ifade etmişlerdir.  

Bassil ve ark (2006b) tohumlarına ısı muamelesi yapılarak elde edilen 

F.vesca cv. Yellow Wonder çeşidini kullanarak cDNA kütüphanesinden 40 adet 

mikrosatellit primer çifti geliştirdiklerini belirtmişlerdir. Bu primerlerin 13 farklı 

türde kullanılabileceğini (diploid türlerde %71 ve oktoploid türlerde %100) ifade 

etmişledir. Poliploid türlerde polimorfizmin yüksek olduğunu belirtmişlerdir. 

Sargent ve ark. (2006) diploid Fragaria türlerinde 45 mikrosatellit (SSR) 

markör geliştirmişler ve bu örneklerde haritalama yapmışlardır. 31 tanesini F. 

nubicola’dan ve 14 tanesini de EST-SSR kütüphanesi kültür çileklerinden aldıklarını 

bildirmişlerdir. Bu çalışmada 182 moleküler markör ve uzaklıkları 424 cM olan 7 

tane haritalama grubu elde ettiklerini ifade etmişlerdir. 

 Sargent ve ark. (2007) Fragaria türleri içinde mikrosatellit markörlerin 

geliştirilmesi, haritalanması ve onların diğer cinslere transfer edilebilmesi için 

araştırıcılar EMBL sonuçlarına göre 23 Fragaria ve 1 tane Malus türünden 46 tane 

primer geliştirdiklerini belirtmişlerdir. F. vesca x F. nubicola ve F. vesca x F. viridis 

BC1 yavrularında 24 genin ayırımında yapılan skorlamalarda araştırıcılar 29 adet 

farklı lokuslarda 7 grubun haritalanmasının yapılabileceğini elde ettikleri toplam 35 

adet haritalanmış genlere göre belirlemişlerdir. Ayrıca araştırıcılar sonuçlarında 

Malus ve Prunus’da 20 adet primer çifti geliştirdiklerini ve geliştirilen bu primerleri 

Rosaceae’de kullanılabilir olduğunu bildirmişlerdir. 

Sargent ve ark. (2008) diploid Fragaria’dan elde edilen 103 markörü, F. 

vesca 815 x F. nubicola 601’in melezlenmesi ile oluşturulan yeni bir F2 haritalama 

populasyonda kullanmayı amaçlamışlardır. Yaptıkları çalışmada 6 adet F2 bitkisi 1’er 

adet F. vesca 815 ve F1 bitkisinden olmak üzere toplam 8 adet örnek kullandıklarını 

belirtmişlerdir. Yapılan çalışmada önceden kullanılmış 61 markör, Fragaria x 

ananassa’dan elde edilen 38 SSR (genomik) markörü ve Prunus’dan elde edilen 4 

adet SSR (EST) markörünü kullandıklarını ifade etmişlerdir. Sonuçlarında 7 bağlı 

grup oluştuğunu bildirmişlerdir. 
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3. MATERYAL ve METOD 

 
3.1.Materyal 
 

Araştırmada; Çukurova Üniversitesi Araştırma ve Uygulama Bahçesinden, 

Yaltır Tarım A.Ş. deneme parsellerinden ve Çiltar LTD. ŞTİ. tarım alanlarından 

olmak üzere toplam 34 çilek çeşidi materyal olarak kullanılmıştır (Çizelge 3.1). 

 
Çizelge 3.1. Denemede kullanılan çilek çeşitlerinin adları, ebeveynleri, orijinleri ve 

gen kaynakları 

NO 
ÇEŞİT veya 
GENOTİP EBEVEYNLER ORİJİN GEN KAYNAĞI 

1 Osmanlı Bilinmiyor Türkiye  Çukurova Üniversitesi, Adana 
2 Camarosa Douglas x Cal.85.218-605 ABD  Çukurova Üniversitesi, Adana 
3 Maya Design patent UE 7818 İtalya  Çukurova Üniversitesi, Adana 
4 Cigoulette Belrubi x Pajaro Fransa  Çukurova Üniversitesi, Adana 
5 Paros Marmolada x Irvine İtalya  Çukurova Üniversitesi, Adana 
6 Ciloe Belrubi x Allstar Fransa  Çukurova Üniversitesi, Adana 
7 Alba Design patent NF 311  İtalya  Çukurova Üniversitesi, Adana 
8 Marlette Selection x Selection Fransa Çukurova Üniversitesi, Adana 
9 3 nolu Genotip  504/7 x Early Glow Türkiye Çukurova Üniversitesi, Adana 
10 5 nolu Genotip 499/1 x  Oso Grande   Türkiye Çukurova Üniversitesi, Adana 
11 6 nolu Genotip 499/1 x  Oso Grande   Türkiye Çukurova Üniversitesi, Adana 
12 8 nolu Genotip 499/1 x  Oso Grande   Türkiye Çukurova Üniversitesi, Adana 
13 94/516/2 Bilinmiyor İtalya Çukurova Üniversitesi, Adana 
14 MT99/324/22 Bilinmiyor İtalya Çukurova Üniversitesi, Adana 
15 MT99/20/1 Bilinmiyor İtalya Çukurova Üniversitesi, Adana 
16 NR/95/42/3 Bilinmiyor İtalya Çukurova Üniversitesi, Adana 
17 Aromas Bilinmiyor ABD Çiltar LTD. ŞTİ., Adana 
18 Selva Brighton x (Tufts x Pajaro) ABD Çiltar LTD. ŞTİ., Adana 
19 Honeoye Vibrant x Holiday ABD Çiltar LTD. ŞTİ., Adana 
20 Elsanta Gorella x Holiday Hollanda Çiltar LTD. ŞTİ., Adana 
21 Fern Tufts x Cal. 69-62.103 ABD Yaltır Tarım A.Ş., Adana 
22 Festival Rosa Linda x Oso Grande ABD Yaltır Tarım A.Ş., Adana 
23 Gianna Bilinmiyor ABD Yaltır Tarım A.Ş., Adana 
24 Kabarla Bilinmiyor ABD Yaltır Tarım A.Ş., Adana 
25 Call Giant-2 Bilinmiyor ABD Yaltır Tarım A.Ş., Adana 
26 Call Giant-3 C1 x NWFV ABD Yaltır Tarım A.Ş., Adana 
27 Call Giant-4 A41 x Seascape ABD Yaltır Tarım A.Ş., Adana 
28 Call Giant-5 F39 x F15.1 ABD Yaltır Tarım A.Ş., Adana 
29 Sweet Charlie FL 80-45 x Pajora ABD Yaltır Tarım A.Ş., Adana 
30 Rubygem  Earlibrite x Carlsbad Avustralya  Yaltır Tarım A.Ş., Adana 
31 Whitney 89530-506 x 89542-504 ABD Yaltır Tarım A.Ş., Adana 
32 Red Lans Hope Parker x Redlands Promise Avustralya Yaltır Tarım A.Ş., Adana 
33 11 nolu Genotip 499/1 x  Chandler   Türkiye Yaltır Tarım A.Ş., Adana 
34 17 nolu Genotip 504/7 x 216 Türkiye Yaltır Tarım A.Ş., Adana 
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3.2.Metod 

 
3.2.1. Yaprak Örneklerinin Toplanması 
 

Çukurova Üniversitesi Araştırma ve Uygulama Bahçesi, Çiltar Tarım ve 

Yaltır Tarım firmalarından alınan 34 adet çilek çeşidine ait yaprak örnekleri erken 

ilkbahar döneminde toplanmıştır. Toplanan genç yapraklar ayrı ayrı kese kâğıtlarına 

konulduktan sonra buz kutusu içerisinde Çukurova Üniversitesi Bahçe Bitkileri 

Moleküler Genetik Laboratuarına ulaştırılmıştır (Şekil 3.1). Yaprak örnekleri 

laboratuarda önce çeşme suyu ile ve sonra %50’lik alkolle yıkandıktan sonra 

kurutulmuş ve sıvı azot (-1960C) ile muamele edildikten sonra DNA izolasyonuna 

kadar -800C’de muhafaza edilmiştir. 

 

 

 

 

 

 

 

Şekil 3.1. DNA izolasyonu için toplanan çilek yaprakları 

 
3.2.2. DNA İzolasyonu 

 
DNA izolasayonunda Qiagen DNeasy Mini kiti kullanılamıştır. DNA 

izalosyonu Qiagen firmasının önerdiği protokole göre yapılmıştır. 

Bu yöntemde; her bir çilek çeşidi ve genotipi için genç yaprak örnekleri 

ezilerek, yaklaşık 50-100 mg örnek 2 ml’lik tüplere konulmuştur. Tüpler içerisine 

400 µl ekstraksiyon tampon çözeltisi (AP1) ve 4 µl RNase eklenip homojen oluncaya 

kadar karıştırılmıştır. Önceden 650C’ye hazır hale getirilen su banyosunda 10 dk 

inkübasyona bırakılarak, örnekler su banyosunda iken 2–3 kez karıştırılmıştır. Su 

banyosundan çıkarılan örneklere 130 µl AP2 tampon çözelti eklenip iyice karışması 

sağlanmıştır. Daha sonra 5 dk 20.000 x g’de santrifüj yapılmıştır. Santrifüjden çıkan 
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örneklerin orta fazını kit ile birlikte gelen renkli kapaklı mini spin kolon tüp içerisine 

alınarak 2 dk 20.000 x g’de santrifüj yapılmıştır. Santrifüjden sonra kirli olan filtre 

atılmıştır. Tüp içerisinde kalan kısım yeni 2 ml’lik tüp içerisine yaklaşık 450 µl 

olarak alınmıştır. Örneğin hacmi belirlenerek üzerine hacmin 1.5 katı kadar AP3/E 

tampon çözeltisi eklenip daha sonra karıştırılmıştır. Bu karışımdan, kit içerisinde 

gelen 2 ml’lik filtreli DNeasy mini spin kolona 650 µl konulup 1 dk 6000 x g’de 

santrifüj yapılmıştır. Santrifüjden sonra Mini spin kolon kaldırılarak, tüpe akan sıvı 

dökülmüştür. Daha sonra kolon yeni kapaksız 2 ml’lik tüp içerisine yerleştirilip 

üzerine 500 µl yıkama tampon çözeltisi olan AW eklenmiştir. 2 dk 6000 x g’de 

santrifüj yapılmış ve bu yıkama aşaması tekrar edilmiştir. Kolon önceden 

etiketlemesi yapılmış DNA stok tüpüne aktarılmıştır. Önceden su banyosunda 

ısıtılmış AE tampon çözeltisinden 100 µl alınarak membranın tam ortasına pipetleme 

yapılmıştır. Daha sonra 5 dk oda sıcaklığında bekletilmiş ve 1 dk 6000 x g’de 

santrifüj yapılmıştır. Bu aşama AE tampon çözeltisinden 50 µl daha ilave edilerek 

tekrar edilmiştir. Tüp üzerinde buluna kolon atılmış ve böylece yaklaşık 150 µl 

hacimde olan DNA elde edilmiştir.  

 
3.2.3. DNA Miktarının Belirlenmesi ve DNA Konsantrasyonun PCR 

Reaksiyonu için Ayarlanması 

 
Yapılacak PCR reaksiyonu çalışmalarından önce kullanılacak olan DNA 

konsantrasyonun belirlenmesi ve 5 ng/µl olarak ayarlanması PCR reaksiyonu için 

oldukça önemlidir. Çalışmada her bir örneğin DNA miktarı, konsantrasyonu belli 

lamda DNA ile jel-elektroforez yöntemiyle UV altında karşılaştırılarak belirlenmiş 

ve 5 ng/µl ayarlanması yine aynı şekilde konsantrasyonu belli lamda DNA ile 

karşılaştırmak suretiyle tahmini olarak yapılmıştır. Bu aşamada %0.8’lik agaroz jel 

kullanılmıştır. 

Bu amaçla her bir çilek genotipi ve çeşidinden izole edilen DNA’dan 2 µl, 

yükleme boyasından 4 µl ve saf sudan 14 µl alınmak suretiyle örnekler 

konsantrasyonu belli lambda DNA’lar (25 ng ve 50 ng) ile birlikte hazırlanmış olup, 

bu örneklerin 10 µl’si %0.8’lik konsantrasyonda hazırlanmış agaroz jel üzerinde 
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bulunan yuvalara yüklenmiştir. Elektroforezde 45 dk 90 voltta koşturma işlemi 

yapılmış ve UV ışığı altında jelin resmi alınmıştır. Daha sonra bu stok DNA’lar 

konsantrasyonu belli lamda DNA’lar ile karşılaştırılarak her bir örneğin DNA 

miktarları tahmin edilmiştir (Şekil 3.2). 

 

 

 

 

 

Şekil 3.2. Çalışmada kullanılan örneklerin DNA miktarlarının tahmini 

 
Stok DNA`lardan CAPS ve SSR analizlerinde kullanmak üzere 5 ng/µl 

konsantrasyonunda olacak şekilde seyreltik DNA’lar hazırlanmıştır. Hazırlanan 

DNA`ların 5 ng konsantrasyonlarda olup olmadıklarının saptanması için DNA’dan 

10 µl, yükleme boyasından 4µl ve saf sudan 6 µl alınarak tüpte karıştırılmıştır. Bu 

örneklerin 10 µl’si %0.8’lik konsantrasyonda hazırlanmış agaroz jele konsantrasyonu 

belli 25 ve 50 ng’lık lamda DNA’lar ile birlikte yüklenip, 90 voltta 45 dk 

koşturulmuş ve UV altında resimleri çekilmiştir. Tahmini olarak 5 ng/µl’den fazla 

olanlara saf su, az olanlara ise DNA’dan eklenerek tüm örneklerin konsantrasyonu 5 

ng/µl’ye ayarlanmıştır (Şekil 3.3). 

 

 

 

 

 
 
Şekil 3.3. Çalışmada kullanılan bazı örneklerin DNA miktarlarının 5ng/µl’ye 

ayarlanması 
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3.2.4. CAPS Analizleri 

 
25 µl amplifikasyon reaksiyonu 75 mM Tris-HCl, pH=8.8, 20 mM 

(NH4)2SO4 2 mM MgCl2, %0.01 Tween 20, 100 µM dATP, 100 µM dTTP, 100 µM 

dGTP, 100 µM dCTP, her bir primerden 0.2 µM, 1.0 ünite Taq DNA polimeraz ve 

10 ng DNA içermiştir.  

 CAPS analizlerinde Kunihisa ve ark.’nın (2003; 2005) geliştirdikleri 20 adet 

primer çifti ve enzim kombinasyonu (toplam 22 adet) kullanılmıştır (Çizelge 3.2). 

Öncelikle bu primerler polimorfik bant üretme bakımından 6 genotip kullanılarak 

taranmış ve tarama sonucunda polimorfizm görülen primerler 34 çilek çeşidinin 

CAPS yöntemi ile moleküler karakterizasyonunda kullanılmıştır. 

 
Çizelge 3.2. CAPS çalışmasında kullanılan primerler, baz dizilimleri ve kullanılan 

kesim enzimleri  
 
 CAPS 

PRIMER 
ADI 

ENZİM 
ADI BAZ DİZİLİMİ (5’- 3’) 

BAZ 
SAYISI 

1 APX-F MluI GTG GTC ACA CCT TGG TGC  18 
APX-R MluI AGT ATA ATA TTT AAG CAG AAT GCA GAC TTC 30 

2 APX2-F A DraI CAG AGG CCT CAT CGC CG 17 
APX2-R DraI TCA GGT CCA CCG GTG ACC  18 

3 APX3-F B DraI GAG GCC TCA TCG CCG AG 17 
APX3-R DraI TCA GGT CCA CCG GTG ACC 18 

4 APX4-F TaqI GTC TCC GAT CCC TAT CTT TTC TTT 24 
 APX4-R TaqI TCA GGT CCA CCG GTG ACC 18 
5 CHI-F Pvu II AGG AGT TGA CAG AGT CGG TTG 21 

 CHI-R Pvu II GAC TTG TGA GTA TGA TAG TCT GCT G 25 
6 F3H2-F Acc I TAA TAG GGT CTA GGT GCG TGG 21 
 F3H2-R Acc I GAG TTC ACT ACK GCC TGG TGA TC 23 
7 CT11-F Hinf I TTC TAA TGA TCA ACA CCT ACT TTC CC 26 

 CT11-R Hinf I GTA GCC CAC CCG CCT G 16 
8 MSR- F Alu I AGC ACT TTC ACC ATA GGC ATA ATC  24 

 MSR-R Alu I CCT TGA GCA TAA ATG AAC TGG CA  23 
9 PGPA-F A Acc I CCT CAC CTT CCT CGA GCT C 19 

 PGPA-R B Rsa I ACA ATC TGG GTC GTC TTG TTC ATC 24 
10 PGPB-F B Rsa I ACC TCA CCT TCC TTG AGC TT 20 
 PGPB-R B Rsa I GAC AAG TCT ATC CGA TCA AAG TTC ATA 27 
11 AUB-F Hha I ATT CAA GTG GGT GTT TGT GAA TTG 24 
 AUB-R Hha I GCC TGT GTA TCG GTG TGC C 19 
12 OLP-F Dde I TGT GTC CAA AAC CGA TCA GTA TTG C 25 
 OLP-R Dde I TCT TTC AGA GTG GTA CGT ACC CC 23 
13 CT12-F Mbo I GTC AAA CCT CTC ACG AAA CCA CT 23 
 CT12-R Mbo I GTT RCT AAG AAA ATG AAA GAG CTG ATG 27 
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Çizelge 3.2’ nin devamı 

 

CAPS analizleri sırasında 20 adet CAPS primer çifti ile birlikte 16 adet kesim 

enzimi (toplam 22 adet) kullanılmıştır. Kullanılan bu enzimlerin kesim bölgeleri 

Çizelge 3.3’de verilmiştir. 

Sıcaklık ve döngü koşulları olarak, Kunihisa ve ark.’nın (2003) 

geliştirdikleri metoda göre uygun değişiklikler yapılmıştır. 940C’de 5 dk ön 

denatürasyon işleminden sonra 35 döngü boyunca örnekler denatürasyon için 

940C’de 45 sn, primerin DNA’ya yapışması için 55-580C’de 45 sn ve uzama safhası 

için 720C’de 1 dk tutulmuşlardır. Örnekler son uzama safhası için 720C’de 5 dk 

bekletilmişlerdir. 

Elde edilen PCR ürünleri 0.5 x TBE tampon çözeltisinde (44.5 mM Tris-Cl, 

44.5 mM borik asit, 10 mM EDTA) %1.5’luk agaroz jelde elektroforez edilerek 

etidiyum bromit ile boyanmış ve UV altında fotoğrafları çekilmiştir. 

 
 
 
 
 
 

 CAPS 
PRİMER 

ADI 

ENZİM 
ADI BAZ DİZİLİMİ (5’- 3’) 

BAZ 
SAYISI 

14 CYT-F BsaB I CTT TGG TGG TTG TGA GAG CAT CG 23 
 CYT-R BsaB I CCG TAC TTG AGC CTA TCT GAC TGG 24 
15 PYDA –F A Cfr13 I CTT TCA GGT AAG GAA CAT GAT CAA G 25 
 PYDA –F A Hae III GTA AGA ACT TAA CAA AAC CAT AAT CTC TCT A 31 
16 PYDB -F A Hae III AGG TAA GGA ACA TGA TCA ACT TTG AG 26 
 PYDB-F B Hae III ATC TGA AAA ACC AAG TAG AAA CTT ACG 27 
17 B-APX-F Mlu I ATT GTT GCT CTC TCT GGT GGT C 22 
 B-APX-R Mlu I AGA GGG CGG AAG ACA GGG 18 
18 CHI-F Pvu II AGG AGT TGA CAG AGT CGG TGG 21 
 CHI-R Pvu II GGA CCT GCA AAA TGA TAG CCA AG 23 
19 CTI2-1-F Hinf I CTG CAG CCT TCT AAT GAT CAA CAC C 25 
 CTI2-1-R Hinf I GTA GCC CAC CCG CCT G 16 
20 F3H-F NcoI AMC CTG TGG AAG GAC CTT TCG  21 
 F3H-R NcoI GAG TTC ACT ACK GCC TGG TGA TC 23 
21 F3H-F Acc I AMC CTG TGG AAG GAC CTT TCG  21 
 F3H-R Acc I GAG TTC ACT ACK GCC TGG TGA TC 23 
22 F3H-F Hpa II AMC CTG TGG AAG GAC CTT TCG  21 
 F3H-R Hpa II GAG TTC ACT ACK GCC TGG TGA TC 23 
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Çizelge 3.3. Çalışmada kullanılan kesim enzimleri ve kesim bölgeleri 
 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Bant büyüklüklerinin belirlenmesinde lambda DNA’nın EcoRI ve HindIII 

kesim enzimleri ile hazırlanmış olan DNA’sı kullanılmıştır (Şekil 3.3). 

 

 

 

 

 Enzim adı Kesim Bölgesi 
1 Acc I (Xmil) 5'-G T^C G A C-3' 

3'-C A G C^T G-5' 
2 Alu I 5'-A G^C T-3' 

3'-T C^G A-5' 
3 BsaB I (BseJI) 5'-G A T N N^N N A T C-3' 

3'-C T A N N^N N T A G-5' 
4 Cfr 13 I 5'-G^G N C C-3' 

3'-C C N G^G-5' 
5 Dde I (HpyF3I) 5'-C^T N A G-3' 

3'-G A N T^C-5' 
6 Dra I 5'-T T T^A A A-3' 

3'-A A A^T T T-5' 
7 Hae III (BsuRI) 5'-G G^C C-3' 

3'-C C^G G-5' 
8 Hha I 5'-G C G^C-3' 

3'-C^G C G-5' 
9 Hinf I 5'-G^A N T C-3' 

3'-C T N A^G-5' 
10 Hpa II 5’-C^CGG-3’ 

3’-GGC^C-5’ 
11 Nco I 5'-C^C A T G G-3' 

3'-G G T A C^C-5' 
12 Mbo I 5'-^G A T C -3' 

3'- C T A G^-5' 
13 Mlu I 5'-A^C G C G T-3' 

3'-T G C G C^A-5' 
14 Pvu II 5'-C A G^C T G-3' 

3'-G T C^G A C-5' 
15 Rsa I 5'-G T^A C-3' 

3'-C A^T G-5' 
16 Taq I 5'-T^C G A-3' 

3'-A G C^T-5' 
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Şekil 3.4. Bant büyüklüklerinin belirlenmesinde kullanılan lamda DNA’nın EcoRI ve 
HindIII kesim enzimlerinin jel görüntüsü (MA: Molekül ağırlık). 

 
Bu ürünlerin görüntüsü alındıktan sonra çalışan primerler belirlenmiş ve daha 

sonra Kunihisa ve ark.’nın (2003; 2005) geliştirdikleri metoda göre elde edilen PCR 

ürününde uygun enzimlerle kesimleri yapılmıştır. Bu yönteme göre, 10 µl kesim 

reaksiyonu, 5 µl PCR amplifikasyon solüsyonu, 4 ünite endonükleaz enzimi ve %10 

uygun tampon çözelti içermiştir. DNA’ların Kunihisa ve ark.’nın (2003; 2005) 

belirledikleri enzimler tarafından kesilebilmesi için 370C’de 5 saat ve enzimlerin 

inaktif olabilmesi içinde 650C’de 5 dk tutulmuşlardır. Taq I enzimi ile DNA’ların 

kesilebilmesi işlemi diğer enzimlerinden farklı olarak 650C’de yapılmıştır. 

Yukarıda belirtilen DNA’nın enzimler tarafından kesilmesi ve enzimlerin 

inaktif olması aşamalarından sonra elde edilen PCR ürünleri, 0.5 x TBE tampon 

çözeltisinde (44.5 mM Tris-Cl, 44.5 mM borik asit, 10 mM EDTA) %1.5’luk agaroz 

jelde elektroforez edilerek etidiyum bromit ile boyanmış ve UV altında fotoğrafları 

çekilmiştir (Şekil 3.5). 

 

 

 

 

 

 

 
Şekil 3.5. Çalışmada elde edilen bir jelden görüntü alınması ile ilgili bir görüntü 
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3.2.5. SSR Analizleri  
 
3.2.5.1. SSR-PCR Reaksiyonu ve Döngü Koşulları 

 
12 µl amplifikasyon reaksiyonu; 75 mM Tris-HCl, pH=8.8, 20 mM 

(NH4)2SO4, 2 mM MgCl2, %0.01 Tween 20, 200 µM dATP, 200 µM dTTP, 200 µM 

dGTP, 200 µM dCTP, 50 nM 5’ ucunda M13 universal primerinin baz dizisi 

eklenmiş ileri primer, 200 nM geri primer, 200 nM 5’ ucu 6-FAM (mavi), VIC 

(yeşil), NED (sarı) ve PET (kırmızı) ile işaretlenmiş M13 üniversal primer, 0.6 ünite 

Taq DNA polimeraz ve 10 ng DNA içermiştir. 

PCR reaksiyonu sıcaklık ve döngü koşulları olarak ise bazı değişiklikler ile 

Schuelke’nin (2000) kullandığı protokol kullanılmıştır (Çizelge 3.5). 

 
Çizelge 3.4. SSR analizinde kullanılan sıcaklık ve döngü koşulları 

 

SSR analizlerinde elde edilen bantların büyüklüklerin birbirine çok yakın ve 

bantları ayırmada güçlüklerin olması nedenleriyle, elektroforez işlemleri kapiler 

elektroforez yöntemi ile ABI 3130xl otomatik genetik analizör cihazı kullanılarak 

yapılmıştır (Şekil 3.6). Çalışmada Bassil ve ark. (2006a)’nın geliştirdikleri 16 adet 

primer çiftinin (Çizelge 3.6) ileri primerlerinin 5 ucuna M13 üniversal (5`-

TGTAAAACGACGGCCAGT-3`) primeri (Schuelke, 2000) eklenerek SSR 

Program No İşlem Sıcaklık (0C) Süre (sn) Döngü sayısı 
1. Ön denatürasyon 94 300 1 

2.1 
 

2.2 
 
 
 

2.3 

Denatürasyon 94 45  

25-30 

Primerin DNA’ya 
yapışma safhası 

 
50-66 

 
600  

Uzama safhası 72 120 

3.1 Denatürasyon 94 45 

8 3.2 Primerin DNA’ya 
yapışma safhası 53 60 

3.3 Uzama safhası 72 120 
4. Son Uzama safhası 72 300 1 
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analizinde kullanılmıştır. Altı genotipte yapılan tarama işleminden sonra 12 SSR 

primer çifti çalışmada kullanılmıştır. 

 

Çizelge 3.5. SSR analizinde kullanılan SSR primer çiftleri, baz dizilimleri, primer 
çiftlerinin DNA’ya yapışma sıcaklıkları ve beklenen allel büyüklükleri 

 

 
 
 
 
 
 
 

 Primer Adı 

 
 
Baz dizilimi  (5’ 3’) 

Primerin 
DNA’ya 
yapışma 

sıcaklığı (Ta) 

Beklenen 
Allel 

büyüklüğü 

1 UFFa 01H05-F GGG AGC TTG CTA GCT AGA TTT G 64 246 
UFFa 01H05-R AGA TCC AAG TGT GGA AGA TGC T 

2 UFFa 02C07-F CTC TCC CCA CAA AAC CCT AAA C 66 167 
UFFa 02C07-R AAA GAT CGG TAG GCA CAG AGA G 

3 UFFa 02F07 F GAG GCT TAC CGT TCC AAT CTT C 50 182 
 UFFa 02F07-R GTT GGG ATC CTC TAA CAT CTG G 

4 UFFa 02G01-F ACG AGG TGG GTT TTG TGT TGT 64 159 
 UFFa 02G01-R CCC AGA TGA AGA AAC CGA TCT A 

5 UFFa 02H04-F ATC AGT CAT CCT GCT AGG CAC T 63 202 
 UFFa 02H04 -R TAC TCT GGA ACA CGC AAG AGA A 

6 UFFa 03B05-F GGA ATC CAA GTT ACA GGC TTC A 65 231 
 UFFa 03B05-R  AAG GAG CCT CTC CAA TAG CTT C 

7 UFFa 03D11-F GCC TTG ATG TCT CGT TGA GTA G 64 189 
 UFFa 03D11-R TAC CTT CTG CAT TCA CCA TGA C 

8 UFFa 04G04-F ACG AGG CCT TGT CTT CTT TGT A 65 187 
 UFFa 04G04-R GCT CCA GCT TTA TTG TCT TGC T 

9 UFFa 08C11-F GGA CGT CCC CTT CTT TAT TTC T 62 203 
 UFFa 08C11 -R ACC CCA CAT TCC ATA CCA CTA C 

10 UFFa 08H09-F CTT CAC CTA ATC ACT TGC CTG A 65 188 
 UFFa 08H09 -R GGT CTG TTC CTT TCC TTG TTT G 

11 UFFa 10H04-F AGA TCA TCA GGA CAG CTA CGA CT 50 186 
 UFFa 10H04-R CCT TCA CAA GAT AGT AAC CAC AGC 

12 UFFa 11G07-F TCT CTG TGT CTT CTC CGA AAC T 52 174 
 UFFa 11G07-R CTA CTG CTC CAA CTT CAA ATC G 

13 UFFa 11A11-F ACG AGGCTC CAA TAG AGT TCT G 50 165 
 UFFa 11A11 -R CTG AGC AGA AGC CAT AGT ATC AC 

14 UFFa 13C07-F GGA GTC AAC AGT AGT GCA GGT AA 60 172 
 UFFa 13C07-R GGT TTT CTT GCA GTT GGA GTA G 

15 UFFa 14H09-F AGG CTT CTT ACT CTC CCA TAT C 64 173 
 UFFa 14H09 –R CCA AAG CCA TAG CAG ACT GTA G 

16 UFFa 18H04-F CCT TCG TTA CTC TAG TAG CTC A 60 157 
 UFFa 18H04 –R GTG ATG AAG ACG ATG ATG AGG T 
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Şekil 3.6. SSR analizlerinin yapıldığı otomatik genetik analizör cihazı (ABI 3130xl) 
 
 
3.2.5.2. SSR-PCR Reaksiyonlarının Kapiler Elektroforezi 

 
Öncelikle 16 SSR primer çiftinden seçilen 12 adet primer çifti FAM (mavi), 

VIC (yeşil), NED (sarı), PET (kırmızı) flüoresan boyaları da kullanılarak 12 µl’de 

PCR işlemi yapılmıştır. Daha sonra bunun 0,5 µl’si ABI cihazında kullanılmıştır. 

Elde edilen PCR ürünlerine ait bant büyüklüklerinin belirlenmesinde ise LIZ 

(turuncu) ile etiketli 500 bazlık size standart kullanılmıştır. İlk önce her bir kuyucuğa 

9.8 µl Hi-Di Formamide ve 0.2 µl LIZ–500 size standart eklenmiştir. Elde edilen her 

PCR ürününden 0.5 µl, 96 kuyucuklu pleytlere yüklenmiştir. Bu şekilde PCR 

aşamasında FAM, VIC, NED ve PET ile boyanmış primerler aynı kuyucukta analiz 

edilebilmiştir. 96 kuyucuklu pleyt yukarıda belirtilen şekilde hazırlandıktan sonra 

santrifüj edilip, daha sonra da örnekler 950C’de 5 dk denatürasyon işlemine 

bırakılmıştır. Denatürasyon bittikten hemen sonra örnekler buz içerisine alınmıştır. 

Denatürasyon aşamasındaki süre kadar buz içerisinde bekletildikten sonra ABI 

3130xl cihazına yüklenmiştir. Böylelikle DNA’nın tek iplikçik halinde yüklenmesi 

sağlanmıştır. 
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3.2.6. Primerlerin Polimorfizm Oranlarının ve Bilgi İçeriklerinin Belirlenmesi 

 
Çalışmada kullanılan CAPS ve SSR primerlerinin polimorfizm oranları (PO), 

primerlerden elde edilen polimorfik bant sayılarının (PBS), toplam bant sayısına 

(TBS) bölünüp 100 ile çarpılması ile bulunmuştur. 

 
 
 

 
 

Polimorfizm bilgi içeriklerinin (PBİ) belirlenmesinde ise çalışmada öncelikle 

polimorfik bantlarda toplam var (1) ve yok (0) olan bant sayıları belirlenmiş olup 

Smith ve ark.’nın (1997) geliştirdikleri yöntemle çalışmada kullanılan primerlerin 

polimorfizm bilgi içerikleri aşağıdaki formüle göre hesaplanmıştır. Formülde 

bulunan Pi, i bandının frekansını göstermektedir. 

 
 
 

 
 
3.2.7 Primerlerin Ayırma Güçlerinin Belirlenmesi 

Çalışmada primerlerin ayırma güçleri Prevost ve Wilkinson (1999) 

tarafından geliştirilen aşağıdaki formüle göre hesaplanmıştır. Formüldeki p, I 

bandının toplam çilek çeşit ve genotipindeki oranıdır. 

 
 
 

 

 

 

 

 

 

 

 

PO= PBS / TBS x 100 

PBİ= 1-∑ Pİ2 

Ayırma gücü = Σ Ib  

Ib = 1- (2 x | 0.5 - p | ) 
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3.2.8. Çilek Çeşit ve Genotiplerinin Arasındaki Genetik İlişkilerin Belirlenmesi 

ve Soyağacı Analizleri 

 
CAPS ve SSR amplifikasyon ürünleri var (1) ya da yok (0) şeklinde 

değerlendirilmiş ve elde edilen veriler NTSYSpc 2.11V (Rohlf, 2004) adlı bilgisayar 

paket programında analiz edilmiştir. Her bir markör tekniğinden elde edilen veriler 

ayrı ayrı değerlendirildiği gibi birlikte de değerlendirilmiştir. Genetik benzerlik 

indeksi ‘Simple Matching’(SM) katsayısına göre hesaplanmıştır. Soyağacının elde 

edilmesinde UPGMA (Unweighted Pair Group Method with Arithmetic Average) 

yöntemi kullanılmıştır. 
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4. BULGULAR ve TARTIŞMA 

 
4.1. Çilek Çeşit ve Genotiplerinin CAPS Tekniği ile Karakterizasyonunda 

Polimorfizm ve Ayırma Gücü 

 
 CAPS tekniğinde ilk olarak çilek çeşit ve genotiplerinde en polimorfik CAPS 

primerlerini saptamak amacıyla, 6 adet örnekte toplam 22 adet CAPS primer çifti ve 

kesim enzimi kombinasyonu denenmiş olup, bunların içerisinden 17 adedinin bant 

verdiği saptanmıştır. 

Tarama sonucunda polimorfik olarak belirlenmiş olan CAPS primerlerinden 

APX ve B-APX primerlerinin denemedeki bazı çilek çeşit ve genotiplerindeki PCR 

reaksiyonu sonucu elde edilen jel görüntüleri Şekil 4.1 ve Şekil 4.2’de verilmiştir.  

 
         1        2         3        4         5        6       7       8        9       10     11      12      MA  

 

 

 

 

 

Şekil 4.1. APX primerinin bazı çilek çeşidi ve genotiplerinde CAPS-PCR ürünün jel 
görüntüsü. Sırası ile çeşit ve genotiplerin isim listesi, 1. Fern 2. Festival 3. 
Gianna 4. Kabarla 5. Call Giant-2 6. Call Giant-3 7. Call Giant-4 8. Call 
Giant-5 9. Sweet Charlie 10. Rubygem 11. Whitney 12. Redlans Hope 
MA: Molekül ağırlık 

 
    1         2       MA       3        4          5          6          7        8         9         10        11    

 

 

 

 

 

Şekil 4.2. B-APX primerinin bazı çilek çeşidi ve genotiplerinde CAPS-PCR ürünün 
jel görüntüsü. Sırası ile çeşit ve genotiplerin isim listesi, 1. Fern 2. 
Festival  3. Kabarla 4. Call Giant-2 5. Call Giant-3 Call 6. Giant-4 7. Call 
Giant-5 8. Sweet Charlie 9. Rubygem 10. Whitney 11. Redlans Hope 
MA: Molekül ağırlık 
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APX ve B-APX primerlerinin MluI enzimi ile kesilmesi sonucu elde edilen 

jel görüntüsü Şekil 4.3 ve Şekil 4.4’te verilmiştir. 

 
  1       2      3       4        5        6       7       8      9       10     11     12      MA    13    14 

 

 

 

 

 
Şekil 4.3. APX primerinin MluI enzim ile kesilmesi sonucu elde edilen jel görüntüsü. 

Sırası ile çeşit ve genotiplerin isim listesi, 1. Fern 2. Festival 3. Gianna 4. 
Kabarla 5. Call Giant-2 6. Call Giant-3 7. Call Giant-4 8. Call Giant-5 9. 
Sweet Charlie 10. Rubygem 11. Whitney 12. Redlans Hope 13. 11 nolu 
genotip 14. 17 nolu genotip MA: Molekül ağırlık 

 
    1       2       3        4      5       6     7       8        9    10      11     12     13      MA   14   

 

 

 

 

 

Şekil 4.4. B-APX primerinin MluI enzim ile kesilmesi sonucu elde edilen jel 
görüntüsü.Sırası ile çeşit ve genotiplerin isim listesi, 1. Fern 2. Festival 3. 
Gianna 4. Kabarla 5. Call Giant-2 6. Call Giant-3 7. Call Giant-4 8. Call 
Giant-5 9. Sweet Charlie 10. Rubygem 11. Whitney 12. Redlans Hope 13. 
11 nolu genotip 14. 17 nolu genotip MA: Molekül ağırlık 

 
14 çilek çeşit ve genotipinde APX primeri kullanılarak elde edilen ürünlerde 

Mlu I kesim enzimi ile kesim yapılarak elde edilen jel görüntüsünde toplam 6 adet 

bandın 6’sı da polimorfik (%100) olduğu tespit edilmiştir. Polimorfik bantların 

büyüklüklerinin 400–1580 bç arasında değişim gösterdiği belirlenmiştir. 

Kunihisa ve ark. (2003) Mlu I kesim enzimi ile kesilmiş APX primerini 

kullanarak 3’ü polimorfik olan 8 bant (%37.5) elde etmişlerdir. Bu çalışmada ise 

APX primerinden elde edilen toplam 6 adet bandın 6 adedinin (%100) polimorfik 

olduğu görülmüştür. Bu çalışmada Kunihisa ve ark.’ nın (2003) sonuçları ile farklı 
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değerler elde edilmiştir. Bunun nedeni çalışmada kullanılan çeşitlerin farklı orijinli 

olmasından kaynaklanmaktadır. 

14 çilek çeşit ve genotipinde B-APX primeri kullanılarak elde edilen 

ürünlerde Mlu I kesim enzimi ile kesim yapılarak elde edilen jel görüntüsünde elde 

edilen 3 adet bandın 3’ünün de (%100) polimorfik olduğu tespit edilmiştir. 

Polimorfik bant büyüklüklerinin 360–700 bç arasında değişim gösterdiği 

belirlenmiştir. 

Kunihisa ve ark. (2005) Hae III kesim enzimi ile kesilmiş PYDA primerini 

kullanarak 3’ü de polimorfik olan 3 bant (%100) elde etmişlerdir. Kunihisa ve 

ark.’nın (2005) sonuçları ile bu çalışmada elde edilen sonuçlar benzerlik 

göstermektedir. 

CAPS analizinde yapılan tarama işlemi sonucu bant verdiği belirlenen 17 adet 

primer çifti ve kesim enzimi kombinasyonu 34 çilek çeşidi ve genotipinin 

amplifikasyonunda kullanılmıştır. Elde edilen amplifikasyon ürünlerinden çok güçlü 

ve belirgin olanlar dikkate alınarak bantlar var (1) ve yok (0) şeklinde 

değerlendirilmiştir. Bu değerlendirme sonucu elde edilen toplam bant sayıları (TBS), 

polimorfik bant sayıları (PBS), polimorfizm oranı (PO), bu primerlerin polimorfizm 

bilgi içerikleri (PBİ) ve ayırma gücü (AG) değerleri Çizelge 4.1’de verilmiştir.  

Tarama sonucunda CAPS analizinde kullanılan 17 adet primer çifti ve kesim 

enzim kombinasyonu, 34 çilek çeşidi ve genotipinde 52’si polimorfik olan toplam 60 

bant vermiş olup, bunların 8 adedinin ise monomorfik olduğu tespit edilmiştir. 

APX2-DraI primerinin toplam ve polimorfik bant sayısı bakımından en yüksek 

değeri verdiği saptanmıştır. Primer başına düşen toplam bant sayısı 3.53 olarak 

hesaplanmıştır. Polimorfik bant sayısı bakımından incelendiğinde ise primer başına 

düşen polimorfik bant sayısı 3.06 olarak bulunmuştur. 

Çalışmada polimorfizm oranı ise %85.03 olarak tespit edilmiştir. En düşük 

polimorfizm oranı AUB-Hha I, CT11-Hinf I ve OLP-Dde I primerlerinden %50 

olarak elde edilirken, en yüksek polimorfizm oranı B-CT1-HinfI, PGPB-RsaI, 

PYDB-HaeIII, APX-MluI, APX3-DraI, B-APX-MluI, F3H-NcoI, CHI-PvuII, PGPA-

(AccI-RsaI) ve PYDA-(Cfr13-HaeIII) primerlerinden %100 olarak elde edilmiştir. 
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Çizelge 4.1. CAPS analizlerinde kullanılan primerlerin 34 adet çilek çeşit ve 
genotipinden elde edilen toplam bant sayısı (TBS), polimorfik bant 
sayıları (PBS), polimorfizm oranı (PO), ayırma gücü (AG) ve primerlerin 
polimorfizm bilgi içerikleri (PBİ) değerleri 

 

En düşük polimorfik bilgi içeriği değerininin F3H-Nco I primerinden (0.07) 

ve en yüksek polimorfik bilgi içeriği değerinin PGPB-Rsa I (0.50) primerinden elde 

edildiği belirlenmiştir. Primerlerin ayırma güçleri incelendiğinde, ayırma gücünün 

1.62 ile 0.41 arasında değiştiği ve toplam ayırma gücünün 16.81 olduğu tespit 

edilmiştir. En yüksek ayırma gücü değeri PGPA-(Acc I-Rsa I) primerinden (1.62) 

elde edilirken en düşük ayırma gücü değeri APX2-DraI (0.41) primerinden elde 

edilmiştir (Çizelge 4.1). 

CAPS metodu, genellikle bilinen DNA dizilerinin çoğaltılması ve uygun 

kesim enzimleri ile belirlenmesidir. Bu yöntemde polimorfizm oranın yüksek olması 

için uygun CAPS primerleri ve uygun enzim kombinasyonuna ihtiyaç vardır 

(Kunihisa ve ark., 2005). Ayrıca bu yöntemde tekrarlanabilirliğin yüksek olduğu, 

maliyetinin düşük olduğu ve AFLP yöntemi gibi pahalı ekipmana gerek olmadığı ve 

PRİMER 
KOMBİNASYONU TBS PBS PO (%) PBİ AG 

AUB-Hha I 2 1 50.0 0.39 1.46 
CT11-Hinf I 2 1 50.0 0.49 1.17 
OLP-Dde I 2 1 50.0 0.35 1.56 
B-CT1-Hinf I 2 2 100 0.33 1.58 
PGPB-Rsa I 2 2 100 0.50 1.03 
PYDB-Hae III 3 3 100 0.32 0.95 
B-CHI-Pvu II 5 4 80.0 0.11 0.67 
F3H2-Acc I 3 2 66.7 0.33 0.82 
APX-Mlu I 6 6 100 0.19 0.44 
APX2-Dra I 9 8 88.9 0.03 0.41 
APX3-Dra I 3 3 100 0.35 0.71 
B-APX-Mlu I 3 3 100 0,32 0.78 
CYT-BsaB I 5 3 60.0 0.42 0.80 
F3H-Nco I 6 6 100 0.07 0.60 
CHI-Pvu II 3 3 100 0.31 0.82 
PGPA-(Acc I-Rsa I) 2 2 100 0.34 1.62 
PYDA-(Cfr 13-Hae III) 2 2 100 0.45 1.41 

TOPLAM 60 52 - - 16.81 
ORTALAMA 3.53 3.06 85.0 0.31 - 
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CAPS tekniğinin çilek çeşitlerini tanımlamada kullanılabilir bir metot olduğu 

Kunihisa ve ark. (2003) tarafından bildirilmiştir.  

 
4.1.1. Çilek Genotiplerinin CAPS Yöntemi ile Aralarındaki Genetik İlişkilerinin 

Belirlenmesi 

 
Çalışmada kullanılan çilek çeşitleri ve genotipleri arasındaki Simple 

Matching (SM) benzerlik katsayıları Ek 1’de verilmiştir. Analiz sonuçlarına göre 

çilek çeşitleri ve genotipleri arasında genetik benzerlik indeksinin 0.56–0.95 arasında 

değişim gösterdiği belirlenmiştir.  

Redmann ve ark. (2006) 26 adet RAPD markörü kullanarak 10 adet çilek 

çeşidinde genetik çeşitlilik ve karakterizasyon amaçlı yaptıkları çalışmada genetik 

benzerlik katsayısını %44-74 arasında bulduklarını belirtmişlerdir. Literatürde 

yapılan çalışma ile bu çalışmada elde edilen sonuçlar karşılaştırıldığında, farklı 

sonuçlar elde edildiği görülmüştür. Bunun nedeni değişik orijinli bitki materyalinin 

ve farklı tekniklerin kullanılmasından kaynaklanmaktadır. 

 34 çilek çeşidi ve genotipi genetik benzerlik açısından incelendiğinde, 

birbirine en yakın çeşitler sırasıyla; Call Giant-4 ile Festival (0.95), Ciloe ile Marlette 

(0.94), MT 99/324/22 ve MT 99/20/1 (0.93), Call Giant-3 ile Sweet Charlie (0.93), 

11 nolu genotip ile 17 nolu genotip (0.93) ve Honeoye ile Festival (0.93) olmuştur. 

 Genetik olarak en uzak çeşitler ise sırasıyla; Maya ile Whitney (0.56), Maya 

ile Selva (0.59), MT 99/20/1 ile Gianna (0.60), Camarosa ile Honeoye (0.61), Maya 

ile Rubygem (0.61), Maya ile 8 nolu genotip (0.61) ve Maya ile Aromas (0.61) 

olarak bulunmuştur (Ek 1). 

 Yapılan CAPS analizi sonucunda çalışmada kullanılan tüm genotip ve 

çeşitlerin birbirinden ayrıldığı görülmüştür. Elde edilen soyağacında 2 ana grup 

oluşmuştur. Maya çeşidi bu iki ana gruba ait çeşit ve genotiplerden ayrılarak grup 

dışında kalmıştır (Şekil 4.4). Birinci grupta 15 çeşit ve genotip, ikinci grupta ise 18 

çeşit ve genotip yer almıştır. 

Birinci grup kendi arasında iki alt gruba ayrılmış ve birinci alt grupta 

Camarosa ve Paros çeşitleri (0.82) ile Cigoulette çeşidi birbirleriyle yakın ilişkili 
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bulunmuştur. İkinci alt grupta ise Fransa orijinli olan Ciloe ve Marlette (0.94) 

çeşitleri ile İtalya orijinli 94/516/2 genotipi yakın ilişkili bulunmuştur. 

Türkiye orijinli Osmanlı çeşidi ve bu çeşitten gelen 6 genotip aynı grupta yer 

almıştır. Bu alt grupta yer alan 5 ve 6 nolu genotiplerin (0.89) birbirine yakın ilişkili 

olduğu belirlenmiştir. Yine bu grupta yer alan 11 ve 17 nolu genotipler (0.93) ile 8 

nolu genotipin birbirleriyle yakın akraba oldukları ortaya çıkmıştır. 

 İkinci ana grup da kendi arasında iki alt gruba ayrılmıştır. Birinci alt grupta 

ABD ve Avustralya orijinli çeşitlerin yer aldığı görülmüştür. Bu alt grupta Festival 

ve Call Giant-4 çeşitleri (0.95) ile Call Giant-2 çeşidi bir grup oluşturmuş ve Fern 

çeşidi ile yakın ilişkili bulunmuştur. Bu alt grupta bulunan Call Giant-3 ve Rubygem 

çeşitleri ile Call Giant-5 çeşidinin yakın ilişkili oldukları belirlenmiştir. Bu üç çeşit 

ile Gianna çeşidi bağlantılı bulunmuştur. Sweet Charlie ve Whitney çeşitleri ile 

Redlans Hope çeşidi birbirleri ile yakın ilişkili oldukları belirlenmiştir. 

İkinci alt grupta ise İtalya orijinli MT-99/324/22 ve MT99/20/1 (0.93) 

genotipleri ile Selva çeşidi birlikte kümelenmiştir. Aromas ve Honeoye (0.90) 

çeşitleri ile yukarıda belirtilen üç çeşit arasında yakın ilşki bulunmuştur. Belirtilen bu 

çeşit ve genotipler ile Kabarla ve Elsanta çeşitleri arasında yakın ilişki olduğu 

görülmüştür. (Şekil 4.5). 

Degani ve ark. (2001) 19 çilek çeşidi arasındaki genetik ilişkiyi tanımlamak 

amacıyla AFLP ve RAPD yöntemlerini kullandıklarını belirtmişleridir. Yaptıkları 

çalışmada Camarosa ve Honeoye çeşitleri arasındaki benzerlik katsayısını 228 adet 

AFLP markörü kullanarak 0.60 bulduklarını ifade etmişlerdir. Jadwiga ve ark. 

(2003) RAPD analizleri ile genetik çeşitlilik amaçlı yaptıkları çalışmada Honeoye 

(Vibrant x Holiday) ve Elsanta (Gorella x Holiday) çeşitlerini soyağacında aynı grup 

içerisinde yer aldığını belirtmişlerdir. Literatürde yapılan çalışmalar ile bu çalışmada 

elde edilen sonuçlar karşılaştırıldığında benzer sonuç elde edilmiştir. 
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Şekil 4.5. 34 Çilek çeşit ve genotipinin CAPS tekniğinin uygulanması sonucu elde 

edilen soyağacı 
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4.2 Çilek Çeşit ve Genotiplerinin SSR Tekniği ile Karakterizasyonunda 

Polimorfizm ve Ayırma Gücü 

 
Çilek çeşit ve genotiplerinde en polimorfik SSR primerlerini saptamak 

amacıyla, öncelikle 6 çilek çeşidi ve genotipinde 16 SSR primeri ile tarama yapılmış 

ve bu primerlerden 12 tanesinin skorlanabilir allel verdiği tespit edilmiştir. 

Skorlanabilir allel veren bu 12 primer çifti 34 çilek çeşidinin karakterizasyonunda 

kullanılmıştır. Elektroforez işlemi, kapiller elektroforez yöntemi ile ABI 3130xl 

otomatik genetik analizör cihazı kullanılarak yapılmış (Şekil 4.6), amplifikasyon 

ürünleri var (1) ya da yok (0) şeklinde GeneMapper 4.0 bilgisayar paket programında 

skorlanmıştır. Çalışma sonucunda primer kombinasyonlarından elde edilen toplam 

allel sayısı (TAS), polimorfik allel sayısı (PAS), polimorfizm bilgi içerikleri (PBİ) ve 

ayırma güçleri (AG) hesaplanmıştır. Elde edilen sonuçlar Çizelge 4.2`de verilmiştir. 

 
 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 
 
 
Şekil 4.6. 5’ucu VIC flüoresan boya ile etiketli UFFa 04-G04 SSR lokusunun bazı 

çilek genotiplerinde amplifikasyonu ile kapiler elektroforez sonucu elde 
edilen elektroferogramın görüntüsü 
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Çizelge 4.2. SSR primer çiftlerinin amplifikasyonu sonucu elde edilen toplam allel 
sayıları (TAS), polimorfik allel sayıları (PAS), polimorfizm bilgi 
içerikleri (PBİ) ve ayırma gücü (AG) değerleri 

 
SSR tekniğinde 12 primer çifti ile 145’i polimorfik olan toplam 150 allel elde 

edilmiştir. Primer başına düşen toplam allel sayısı 3–20 (ortalama 12.5) arasında 

değişmiş olup, primer başına düşen polimorfik allel sayısının 2–20 (ortalama 12.08) 

arasında değişim gösterdiği belirlenmiştir. Toplam allel sayısı bakımından UFFa 13-

C07 lokusu en düşük (3 adet) allel sayısını üretmiş olup, UFFa 08-H09 lokusu ise en 

fazla (20 adet) alleli vermiştir. Polimorfik allel sayısı bakımından ise, UFFa 13-C07 

lokusu en düşük (2 adet) allel sayısını üretmiş olup, UFFa 08-H09 lokusu ise en fazla 

(20 adet) alleli vermiştir. 

Sargent ve ark. (2003) yabani diploid çilek türleri (Fragaria viridis) 

kullanarak geliştirdikleri 22 adet mikrosatellit primeri 6 adet F.viridis genotipinde 

kullanmışlar ve her lokustan ortalama 4.95 allel elde ettiklerini ifade etmişlerdir. 

Hadonou ve ark. (2004) 15 adet Fragaria vesca genotipinde 31 adet mikrosatellit 

primerini denemişler ve yaptıkları çalışmada lokus başına ortalama 4.9 polimorfik 

allel elde etmişlerdir. Gil–Ariza ve ark. (2006) çilekte mikrosatellit markör 

geliştirme üzerine yaptıkları çalışmada 50 adet çilek çeşidini 27 primerde test 

etmişlerdir. Lokus başına ortalama 8.8 polimorfik allel elde edildiğini belirtmişlerdir. 

Monfort ve ark. (2006) yabani çileklerde (Fragari vesca) SSR markörü geliştirmek 

PRİMER ADI TAS PAS PO (%) PBİ AG 
UFFa 01-H05 13 13 100 0.72 0.89 
UFFa 02-G01 16 14 87,5 0.88 0.42 
UFFa 02-H04 9 9 100 0.81 0.56 
UFFa 03-B05 8 8 100 0.78 0.77 
UFFa 03-D11 18 17 94,44 0.51 1.03 
UFFa 04-G04 9 9 100 0.87 1.04 
UFFa 08-C11 14 13 92,85 0.83 0.63 
UFFa 08 -H09 20 20 100 0.90 0.61 
UFFa 10-H04 19 19 100 0.96 0.47 
UFFa 11-A11 12 12 100 0.92 0.35 
UFFa 13-C07 3 2 66,66 0.33 1.33 
UFFa 14-H09 9 9 100 0.85 0.49 

TOPLAM 150 145 - - 8.15 
ORTALAMA 12.50 12.08 95.12 0.79 - 
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ve diğer türlere aktarılabilirliğini araştırmak amaçlı yaptıkları çalışmada lokus başına 

ortalama 5.3 allel elde edildiğini bildirmişlerdir. Shimomura ve Hirashima (2006) 

10 ticari Japon çilek çeşidinde geliştirdikleri 4 mikrosatellit markörünü kullanarak 

poliakrilamit jelde yaptıkları çalışmada lokus başına ortalama 5 allel elde ettiklerini 

belirtmişlerdir. Bu çalışmada lokus başına düşen polimorfik allel sayısı araştırıcıların 

yaptıkları çalışmalara göre daha yüksek bulunmuştur. Bunun nedeni kullanılan çilek 

çeşitlerinin tamamının oktoploid olması ve daha geniş bir genetik kaynağın 

kullanılmasından kaynaklanmaktadır. 

Başka bitkilerde yapılmış çalışmalarda lokus başına düşen allel sayısı 

karşılaştırıldığında, Wünsch ve Hormaza, (2002b) kirazda (Prunus avium L.) SSR 

yöntemiyle yaptıkları çalışmada lokus başına ortalama 3.7 allel düştüğünü Hong-Li 

ve ark. (2008) şeftalide (Prunus persica L.) SSR yöntemiyle yaptıkları çalışmada 

lokus başına ortalama 5 allel düştüğünü belirlemişlerdir. Bu çalışmada primer başına 

düşen polimorfik allel sayısı araştırıcıların yaptıkları çalışmalara göre oldukça 

yüksek bulunmuştur. Bunun asıl nedeni bu türlerin diploid, çileğin ise oktoploid 

olmasından kaynaklanmaktadır. Çünkü heterozigot diploid bitkilerde bir genotipte 

bir lokusta en fazla iki allel görülürken, oktoploid türlerde ise bir lokusta en fazla 8 

allel görülebilmektedir. 

Primerlerin polimorfizm oranı %95.12 olarak bulunmuştur. UFFa 13-C07 

lokusundan en düşük (%66.66) polimorfizm oranı elde edilirken, UFFa 01-H05, 

UFFa 02-H04, UFFa 03-B05, UFFa 04-G04, UFFa 08-H09, UFFa 10-H04, UFFa 11-

A11 ve UFFa 14-H09 lokuslarından ise en yüksek (%100) polimorfizm oranı elde 

edilmiştir. 

Basil ve ark. (2006a) 70 çilek çeşidinde SSR yöntemini kullanarak yaptıkları 

çalışmada 13 primer çiftinde polimorfizm oranını %16.1 olarak saptanmıştır. Milella 

ve ark. (2006) 66 çilek çeşidini ve bunların ebeveynlerini kullanarak aralarındaki 

akrabalığı RAPD markörleri ile belirlemede polimorfizm oranını %90.8 olarak 

saptamışlardır. Monfort ve ark. (2006) yabani çileklerde (Fragari vesca) SSR 

markörü geliştirmek ve diğer türlere aktarılabilirliğini araştırmak amaçlı yaptıkları 

çalışmada diploid Fragaria türlerinde ortalama %81 polimorfizm oranı (en yüksek 

%97 ile Fragaria nubicola’ da ve en düşük %63 ile Fragaria iinumae’den) elde 
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ettiklerini belirtmişlerdir. Literatürde yapılan çalışmalarla bu çalışmada elde edilen 

sonuçlar karşılaştırıldığında, bu çalışmadaki polimorfizm oranları daha yüksek 

bulunmuştur. 

Çalışmada kullanılan SSR primerlerinin polimorfizm bilgi içeriği (PBİ) ve 

ayırma güçleri de yapılan analizler sonuçlarına göre hesaplanıp değerlendirmeleri 

yapılmıştır. Ortalama polimorfizm bilgi içeriği değeri 0.74 olarak bulunmuştur. En 

düşük (0.33) polimorfizm bilgi içeriği değeri UFFa 13-C07 lokusundan, en yüksek 

(0.92) polimorfizm bilgi içeriği değeri ise UFFa 11-A11 lokusundan elde edilmiştir. 

Gil–Ariza ve ark. (2006) çilekte mikrosatellit markör geliştirme üzerine 

yaptıkları çalışmada 50 adet çilek çeşidini 27 SSR primer çifti kullanarak test 

etmişlerdir. Ortalama polimorfizm bilgi içeriğinin 0.76 olduğunu belirtmişlerdir. 

Keniry ve ark. (2006) SSR yöntemini kullanarak 13 adet çilek (Fragaria x 

ananassa) çeşidini 14 primer çifti kullanarak tanımlamışlar ve polimorfizm bilgi 

içeriğini 0.69 olarak belirlemişlerdir. Araştırıcıların elde ettiği sonuçlar ile bu 

çalışmadaki sonuçlar benzerlik göstermektedir. 

Primerlerin ayırma gücü (AG) değerleri incelendiğinde ise; toplam ayırma 

gücü değeri 8.15 olarak belirlenmiş olup, en düşük (0.35) UFFa 11-A11 lokusundan 

elde edilirken, en yüksek (1.33) ayırma gücü değeri ise UFFa 13-C07 lokusundan 

elde edilmiştir.  

Hadonou ve ark. (2004) 15 adet Fragaria vesca’da 31 adet mikrosatellit 

primerini denemişler ve yaptıkları çalışmada ayırma gücünün 0.24 ile 0.90 (ortalama 

0.53) arasında değiştiğini belirtmişlerdir. Literatürde yapılan araştırma ile bu 

çalışmadan elde edilen sonuçlar karşılaştırıldığında, bu çalışmadaki değerin yüksek 

bulunmasının nedeni kullanılan farklı primer çiftlerinden kaynaklandığı 

düşünülmektedir. 

 
4.2.1. Çilek Genotiplerinin SSR Yöntemi ile Aralarındaki Genetik İlişkilerinin 

Belirlenmesi 

 
Analiz sonuçlarına göre, çilek çeşitleri ve genotipleri arasında genetik 

benzerlik indeksinin 0.55-0.94 arasında değişim gösterdiği belirlenmiştir. Çalışmada 
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kullanılan çilek çeşitleri ve genotipleri arasındaki Simple Matching (SM) benzerlik 

katsayıları Ek 2’de verilmiştir. 

34 çilek çeşidi ve genotipi genetik benzerlik açısından incelendiğinde, 

birbirine en yakın çeşitler sırasıyla; Call Giant-2 ile Call Giant-3 (0.94), Alba ile 

Marlette (0.89), Call Giant-3 ile Call Giant-5 (0.88), Call Giant-5 ile Sweet Charlie 

(0.86) olmuştur. 

Genetik olarak en uzak çeşitler ise sırasıyla; 8 nolu genotip ile Call Giant-4 

(0.55), Osmanlı ile Aromas (0.56), 5 nolu genotip ile Call Giant-4 (0.56), Maya ile 

Festival (0.57), Ciloe ile Call Giant-4 (0.57), 5 nolu genotip ile Festival (0.58), Maya 

ile Call Giant-4 (0.58) ve Aromas ile Call Giant-4 (0.58) olarak bulunmuştur (Ek 2).  

Yapılan SSR analizi sonucunda çalışmada kullanılan tüm genotip ve çeşitlerin 

birbirinden ayrıldığı görülmüştür. Elde edilen soyağacında 5 farklı ana grup 

oluşmuştur (Şekil 4.7). Birinci grupta 11 çeşit, ikinci grupta 17, üçüncü grupta 2, 

dördüncü grupta sadece Osmanlı ve son grupta ise 3 çeşit yer almıştır.  

Birinci ana grupta bulunan Whitney çeşidi diğer 10 çilek çeşidinden ayrılmış 

ve bu 10 çeşitte kendi arasında iki alt gruba ayrılmıştır. Birinci alt grupta Camarosa 

ve Cigoulette (0.80) çeşitleri arasında yakın bir ilişki olduğu belirlenmiştir. İkinci alt 

grupta ise Call Giant-2 ve Call Giant-3 (0.94) ile Call Giant-5 çeşitleri arasında yakın 

bir ilişki olduğu ve bu çeşitlerinde Sweet Charlie çeşidi ile aynı grupta olduğu 

görülmüştür. Belirtilen bu dört çeşit ile Kabarla çeşidi grup oluşturarak Rubygem 

çeşidi ile yakın ilişkili olduğu belirlenmiştir. Aynı grupta yer alan Fern çeşidi 

yukarıda belirtilen 6 çeşitle grup oluşturmuş ve bu çeşitlerinde Redlans Hope çeşidi 

ile yakın ilişkili olduğu görülmüştür. 

İkinci ana grupta kendi arasında üç alt gruba ayrılmıştır. Birinci alt grupta 

Maya ve Paros (0.85) çeşitleri ile 3 nolu genotip yakın ilişkili olduğu belirlenmiştir. 

İkinci alt grupta ise 11 ve 17 nolu (0.87) genotipler ile Selva çeşidinin yakın ilişkili 

olduğu görülmüş ve bu örneklerle 6 ve 8 nolu genotiplerin yakın ilişkili olduğu 

belirlenmiştir. Bu alt grupta Ciloe ve Honeoye çeşitleri yakın ilişkili bulunmuş ve bu 

beş örnekten ayrı bir grup oluşturmuştur. Üçüncü alt grupta ise Alba ve Marlette 

(0.89) çeşitleri ile 5 nolu genotipin ayrı bir grup oluşturduğu görülmüştür. 94/516/2 

ve NR-95/42/3 (0.87) no’lu genotipler ile MT-99/20/1 genotipi yakın ilişkili olduğu 
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bulunmuş, MT-99/324/22 genotipi ile ayrı grup oluşturarak diğer üç çeşit ve genotip 

ile bağlantı oluşturduğu saptanmıştır. Üçüncü ana grupta da Aromas ve Elsanta 

(0.78) çeşitlerinin yakın ilişkili olduğu bulunmuş olup ayrı bir grup oluşturduğu 

belirlenmiştir. Dördüncü ana grubu ise sadece Osmanlı çeşidinin oluşturduğu 

saptanmıştır. Beşinci ana grupta Festival ve Gianna (0.70) çeşitleri ile Call Giant-4 

çeşidinin yakın ilişkili olduğu belirlenmiştir. (Şekil 4.7). 

Arnau ve ark. (2002) 18 adet ISSR primerini 30 adet çilek çeşidinin 

karakterizasyonunda kullandıklarını belirtmişlerdir. Elde ettikleri soyağacında Fransa 

orijinli Cigoulette (Belrubi x Pajaro), ABD orijinli Sweet Charlie (FL 80-45 x 

Pajora) ve ABD orijinli Camarosa (Douglas x Cal.85.218-605) çeşitlerinin aynı 

grupta yer aldığını ifade etmişlerdir. Kuras ve ark (2004) 24 çilek çeşidi arasındaki 

akrabalık ilişkilerini belirlemek amacıyla RAPD ve ISSR tekniklerini kullandıklarını 

belirtmişlerdir. RAPD analizleri sonuçlarına göre elde ettikleri soyağacında ABD 

orijinli Selva (Brighton x (Tufts x Pajaro)) ve Honeoye (Vibrant x Holiday) çeşitleri 

arasında yakın ilişki olduğunu ve Hollanda orijinli olan Elsanta (Gorella x Holiday) 

çeşidinin ise bu gruptan olmadığını sonuçlarında ifade etmişlerdir. Redmann ve ark. 

(2006) 26 adet RAPD markörü kullanarak 10 adet çilek çeşidinde genetik çeşitlilik 

ve karakterizasyon amaçlı yaptıkları çalışmada Camrosa ve Sweet Charlie çeşitlerini 

soyağacında aynı grupta olduklarını ifade etmişleridir. Literatürde yapılan çalışmalar 

ile bu çalışmada benzer sonuçlar elde edildiği görülmüştür. 
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Şekil 4.7. 34 adet çilek çeşit ve genotipine SSR tekniğinin uygulanması sonucu elde 

edilen soyağacı 
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4.3. CAPS ve SSR Analizlerinin Birlikte Değerlendirilmesi ve Karşılaştırılması 

 
4.3.1. CAPS ve SSR Yöntemlerinin Polimorfizm ve Ayırma Gücü bakımından 

Karşılaştırılması 

 
CAPS ve SSR yöntemlerinin polimorfizm ve ayırma gücü bakımından 

karşılaştırılması Çizelge 4.5’de verilmiştir. CAPS ve SSR yöntemleri toplam bant 

sayısı ve polimorfik bant sayısı bakımından karşılaştırıldığında, CAPS tekniğinden 

toplam 63 bant elde edilmiş, bunlardan ise 53 adedi polimorfik olarak tespit 

edilmiştir. SSR yönteminde ise toplam 150 bant elde edilmiş, bunlardan ise 145 

adedi polimorfik bant olarak tespit edilmiştir. 

 
Çizelge 4.3. CAPS ve SSR primerlerinin amplifikasyonu sonucunda elde edilen 

toplam bant sayısı (TBS), polimorfik bant sayısı (PBS), polimorfizm 
oranı(PO), primer başına düşen toplam bant sayısı (PBDTBS), primer başına 
düşen polimorfik bant sayısı (PBDPBS), polimorfizm bilgi içeriği (PBİ) ve 
primerlerin ayırma gücü (AG) değerleri 

 
 Polimorfizm oranı açısından CAPS yöntemi %85.03 değerini verirken, SSR 

yöntemi ise %95.12 değerini vermiştir. Polimorfizm bilgi içeriği bakımından CAPS 

yönteminden 0.31’lik bir değer elde edilirken, SSR yönteminden ise 0.79’luk bir 

değer elde edilmiştir. İncelenen bu özelliler bakımından SSR yönteminin CAPS 

yöntemine göre daha polimorfik bir teknik olduğu ortaya çıkmıştır. 

Kullanılan primer çifti esas alınarak primerlerin ayırma gücü bakımından 

teknikler karşılaştırıldığında ise, SSR tekniğinin 12 primer çifti ile 8.15, CAPS 

tekniğinin ise 17 primer çifti ile 22.81 ayırma gücüne sahip olduğu saptanmıştır. Elde 

edilen bu sonuca göre, CAPS tekniğinde kullanılan primerlerin SSR tekniğinde 

kullanılan primerlere göre daha fazla ayırma gücüne sahip olduğu bulunmuştur. 

CAPS metodunda genellikle bilinen gen dizilerinin çoğalması söz konusudur 

ve uygun kesim enzimleri ile belirlenir. Bu yöntemde polimorfizm oranın yüksek 

olması ve temiz bant elde edilebilmesi için uygun CAPS primerleri ve uygun enzim 

 Primer 
Çifti  

TBS PBS PO (%) PBDTBS PBDPBS PBİ AG 

CAPS 17 60 52 85.03 3.53 3.06 0.31 16.81 
SSR 12 150 145 95.12 12.5 12.08 0.79 8.15 
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kombinasyonuna ihtiyaç vardır (Kunihisa ve ark., 2005). Ancak çilekte farklı 

poliploidi seviyelerinden dolayı bazı istenen sonuçların elde edilemediği Kunihisa 

ve ark. (2003; 2005) tarafından belirtilmiştir. Kültür çilekleri (Fragaria x ananassa) 

2n=8x=56 kromozoma sahiptir. Bu sebeple bir genotipte bir lokusta beklenen en 

fazla allel sayısı 8’dir. 

PCR’la çoğaltılmış mikrosatellit markörler, özel lokusa sahip ve yüksek 

miktarda polimorfik olmanın avantajına sahiptir. Allel büyüklüğünün belirlenmesi, 

yüksek çözünürlü elektroforez aracılığıyla elde edilir. Ancak bu durumun 

belirlenmesi için ön çalışma gerektirir. Bu sebeple maliyetli bir yöntemdir. Bu 

markörler ko-dominanttır ve bu sayede homozigot ve heterozigotların ayrımına izin 

verir. Mikrosatellit profili (analiz edilen lokusta belirlenen baz çifti), verilen allel 

büyüklüğüyle temsil edilir. Sonuçta, pratik açıdan mikrosatellit markörlerin, 

tekrarlanabilirliği ve standardizasyonu çok kolaydır ve bu nedenle farklı laboratuarlar 

arasındaki verilerin transferi ve karşılaştırılması imkânlarına sahiptir. Ayrıca öteki 

PCR’a dayalı tekniklere göre daha fazla bilgi içermesi ve otomasyona uygun olması, 

az DNA gerektirmesinden dolayı çok kullanışlı bir yöntemdir. Ayrıca son 

zamanlarda farklı bitkilerde moleküler seviyede yapılan karakterizasyon 

çalışmalarında sıklıkla kullanılmaktır (Litt ve Luly, 1989; Powell ve ark., 

1996a;1996b, Gupta ve Varshney, 2000; Goulao ve Oliveira., 2001; Sefc ve ark., 

2001; Wünsch ve Hormaza, 2002a; 2002b). 

 

4.3.2. Çilek Çeşitleri Arasındaki Genetik İlişkilerin CAPS ve SSR Verilerinin 

Birlikte Değerlendirilmesi ile Belirlenmesi 

 
 Analiz sonuçlarına göre çilek çeşitleri ve genotipleri arasında genetik 

benzerlik indeksinin 0.59-0.91 arasında değişim gösterdiği belirlenmiştir. Çalışmada 

kullanılan çilek çeşitleri ve genotipleri arasındaki Simple Matching (SM) benzerlik 

katsayıları Ek 3’de verilmiştir. 

 34 çilek çeşidi ve genotipi genetik benzerlik açısından incelendiğinde 

birbirine en yakın çeşitler sırasıyla; Call Giant-2 ile Call Giant-3 (0.91), Alba ile 
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Marlette (0.90), 11 ile 17 nolu (0.89) genotipler ve Call Giant-3 ile Call Giant-5 

(0.89) olmuştur. 

Genetik olarak en uzak çeşitler ise sırasıyla; 8 nolu genotip ile Call Giant-4 

(0.59), 5 nolu genotip ile Call Giant-4 (0.60), 5 nolu genotip ile Festival (0.61), 

Osmanlı ile Aromas (0.62), Maya ile Call Giant-4 (0.62) ve 6 nolu genotip ile 

Festival (0.62) çeşitleri olmuştur (Ek 3). 

CAPS ve SSR verilerinin birlikte değerlendirilmesi sonucu elde edilen 

soyağacına (Şekil 4.8) göre iki ana grup oluşmuştur. Birinci ana grubu Türkiye, 

İtalya ve Fransa orijinli genotipler oluştururken, ikinci ana grubu ise ABD ve 

Avustralya orijinli genotipler oluşturmuştur. 

Birinci ana grupta Osmanlı çeşidi aynı grupta yer alan 21 çeşit ve genotipten 

ayrılmıştır. Geriye kalan 21 çeşit ve genotipte kendi arasında iki alt gruba ayrılmıştır. 

Birinci alt grupta Camarosa ve Cigoulette (0.81) ile Maya çeşitleri yer almıştır. İkinci 

alt grup ise yine kendi arasında iki gruba (a ve b) ayrılmıştır. A grubunda Paros ve 3 

nolu genotip (0.85) ile Alba ve Marlette (0.90) arasında yakın bir ilişki olduğu 

görülmüştür. Bu dört çeşit ve genotipin 94/516/2 ve NR-95/42/3 nolu genotipler ile 

ayrı bir grup oluşturduğu görülmüştür. Yukarıda belirtilen altı çeşit ve genotipe MT-

99/324/22 nolu genotipinde yakın ilişkili olduğu bulunmuştur. İkinci alt grupta yer 

alan Ciloe ve Honeoye (0.69) ile MT-99/20/1 ve Selva (0.71) çeşitlerinin yakın 

ilişkili olduğu belirlenmiştir. Yine bu grupta yer alan 11 ve 17 nolu genotiplerinde bu 

dört çeşitle bağlantılı olduğu görülmüştür. Yapılan analizler sonucunda elde edilen 

soyağacına göre, bu grupta yer alan Aromas ve Elsanta çeşitlerinin bu altı genotiple 

yakın ilişkili olduğu belirlenmiştir. 

 İkinci ana grubun ise yine aynı şekilde iki alt gruba ayrıldığı görülmüştür. 

Birinci alt grupta Call Giant-2 ve Call Giant-3 (0.91) ile Call Giant-5 çeşitlerinin 

yakın ilişkili olduğu belirlenmiştir. Bu 3 çeşidin, Sweet Charlie ve Rubygem çeşitleri 

ile bağlantılı olduğu belirlenmiştir. Fern çeşidinin ise bu çeşitlerle bir grup 

oluşturduğu yine bu gruba Kabarla çeşidininde yakın bir ilişkisi olduğu saptanmıştır. 

Bu dört çeşide Whitney ve Redlans Hope çeşitlerinin de bağlantılı olduğu 

bulunmuştur. İkinci alt grupta ise Festival ve Gianna (0.79) ile Call Giant-4 

çeşitlerinin yakın ilişkili olduğu saptanmıştır (Şekil 4.8). 
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Şekil 4.8. 34 adet çilek çeşit ve genotipinin CAPS ve SSR tekniklerinin birlikte 

uygulanması sonucu elde edilen soyağacı 
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5. SONUÇ ve ÖNERİLER 

 
Bu çalışmada CAPS ve SSR moleküler markör yöntemleri kullanılarak 34 

adet çilek çeşit ve genotipinin karakterizasyonu yapılmıştır. Çilek çeşitlerini ve 

genotiplerini CAPS ve SSR yöntemleri ile tanımlamada kullanılacak polimorfik 

primerler belirlenmiş olup bu çeşit ve genotipler arasındaki genetik ilişkiler ortaya 

çıkartılmıştır. Ayrıca her iki yöntemden elde edilen veriler ayrı ayrı değerlendirilerek 

yöntemler karşılaştırılmıştır. 

Elde edilen bulgular aşağıda kısaca özetlenmiştir: 

 
1. CAPS analizleri sonucunda elde edilen verilere göre; APX2-Dra I primeri 

toplam ve polimorfik bant açısından en fazla bandı sağlayan primer olduğu 

saptanmıştır. AUB-Hha I, CT11-Hinf I ve OLP-Dde I primerleri ise en az 

polimorfik bant üreten ve en düşük polimorfizm oranına sahip primerler 

olduğu belirlenmiştir. En yüksek polimorfizm oranı B-CT1-Hinf I, PGPB-Rsa 

I PYDB-Hae III, APX-Mlu I, APX3-Dra I, B-APX-Mlu I, F3H-Nco I, CHI-

Pvu II, PGPA-(Acc I-Rsa I) ve PYDA-(Cfr13-Hae III) primerlerinden elde 

edilmiştir. En düşük polimorfik bilgi içeriği değerininin F3H- Nco I 

primerinden ve en yüksek polimorfik bilgi içeriği değerinin ise PGPB-Rsa I 

primerlerinden elde edildiği görülmüştür. En yüksek ayırma gücü değeri 

PGPA-(Acc I-Rsa I) elde edilirken en düşük ayırma gücü değeri ise APX2-

Dra I primerinden elde edilmiştir. 

2. CAPS verileri kullanılarak elde edilen soyağacı ve benzerlik indeksi 

matriksine göre; yabancı orijinli olan Festival ve Call Giant-4 çeşitlerinin 

yakın akraba oldukları ve Türk çilek çeşit ve genotiplerinin ise Ciloe ve 

Marlette çeşitleri ile yakın ilişkili gösterdiği belirlenmiştir. İtalya orijinli 

Maya çeşidi ise soyağacında oluşan grupların hepsinden ayrılarak grup dışı 

oluşum göstermiştir. Genel olarak 34 çilek çeşidi ve genotipine bakıldığında 

ise Türk orijinli çeşitlerin yabancı orijinli çeşitler arasında grup oluşturarak 

dağılım gösterdiği ve ülkemizde genetik çeşitliliğin olduğu CAPS analizi 

sonucunda elde edilen verilere göre saptanmıştır. 
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3. SSR analizleri sonucunda elde edilen verilere göre; Toplam allel sayısı ve 

polimorfik allel sayısı açısından UFFa 13-C07 lokusu en düşük allel sayısını 

üretmiş olup, UFFa 08-H09 lokusu ise en fazla alleli vermiştir. Polimorfizm 

oranı bakımından ise UFFa 13-C07 lokusundan en düşük polimorfizm oranı 

elde edilirken, UFFa 01-H05, UFFa 02-H04, UFFa 03-B05, UFFa 04-G04, 

UFFa 08-H09, UFFa 10-H04, UFFa 11-A11 ve UFFa 14-H09 lokuslarından 

en yüksek polimorfizm oranı elde edilmiştir. En düşük polimorfizm bilgi 

içeriği değeri UFFa 13-C07 lokusundan, en yüksek polimorfizm bilgi içeriği 

değeri ise UFFa 10-H04 lokusundan elde edilmiştir. Primerlerin ayırma gücü 

değerleri incelendiğinde ise; en düşük ayırma gücü UFFa 11-A11 lokusundan 

elde edilirken, en yüksek ayırma gücü değeri ise UFFa 13-C07 lokusundan 

elde edilmiştir. 

4. SSR verileri kullanılarak elde edilen soyağacı ve benzerlik indeksine göre; 

ABD orijinli 3 çeşit (Kabarla, Gianna ve Call Giant-4) grup dışı oluşum 

göstererek diğer çeşit ve genotiplerden ayrılmışlardır. Osmanlı çeşidi ise bu 

oluşan diğer 3 gruptan ayrıldığı görülmüştür. Genel olarak elde edilen 

soyağacına göre 34 çilek çeşidi ve genotipine bakıldığında ise Türk orijinli 

çeşitlerin yabancı orijinli çeşitler arasında grup oluşturarak dağılım gösterdiği 

ve ülkemizde genetik çeşitliliğin var olduğu SSR analizi sonucunda elde 

edilen verilere göre saptanmıştır. 

5. Çalışmada kullanılan teknikler karşılaştırıldığında, incelenen özellikler 

bakımından SSR tekniğinin CAPS tekniğine göre polimorfizm oranı (PO) ve 

polimorfizm bilgi içeriği (PBİ) bakımından daha üstün olduğu bulunmuştur. 

Ancak ayırma gücü (AG) bakımından ise CAPS tekniğinin SSR tekniğine 

göre daha üstün olduğu belirlenmiştir. 

Çilek tüm dünyada yetiştiriciliği yapılan ve ülkemiz için önemli olan bir 

bitkidir. Ülkemizde yetiştiriciliği yapılan birçok çilek çeşidi ekonomik öneme 

sahiptir. Bu çeşitlerin karakterize edilmesi ıslahçılar için oldukça önemlidir. Ancak, 

genetik çeşitliliğin karakterize edilmesi için kullanılan morfolojik, fizyolojik ve 

biyokimyasal yöntemler oldukça zaman almakta ve çevresel faktörlerden 
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etkilenmektedir. DNA markörleri ile farklı ekolojik bölgelerdeki genetik 

materyallerin karakterize edilmesi sağlanmaktadır. 

Bu çalışma ile Türkiye de ilk defa yaygın yetiştiriciliği yapılan ve 

yurtdışından gelen çeşit ve genotiplerin moleküler karakterizasyonu CAPS ve SSR 

yöntemleri kullanılarak yapılmıştır. Bu çalışmanın devamı olarak ileriki dönemlerde 

diğer DNA markör tekniklerinin de (AFLP, ISSR ve SRAP vb) çileğe 

uygulanmasına devam edilmelidir. Ayrıca bu çalışmalara ek olarak genetik yakınlık 

çalışmalarında primer sayısının ve kullanılan çeşit sayısının artırılması 

önerilmektedir. Çilekte ekonomik öneme sahip bazı bitki özellikleri ile ilişkili DNA 

markörlerinin geliştirilmesi ıslah süresini kısaltma bakımından oldukça önemlidir.  

Çilek çeşit ve genotiplerinin yayılım alanlarının belirlenmesinde, gen 

kaynaklarının karşılaştırılmasında, çilek çeşit ve genotiplerinin karakterizasyonunda 

ve çilek ıslah programlarında en iyi ebeveynlerin seçilmelerine yardımcı olmak 

amacı ile bu çalışmadan çıkan sonuçlar kullanılmalıdır. 
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Ek 1. Araştırmada yer alan tüm çilek çeşit ve genotipleri arasındaki CAPS verilerinin değerlendirilmesine ait Simple Matching (SM) genetik benzerlik katsayıları tablosu 
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Camarosa -                                  
Maya 0.82 -                                 
Cigoulette 0.84 0.76 -                                
Paros 0.86 0.75 0.82 -                               
Ciloe 0.82 0.70 0.91 0.85 -                              
Alba 0.82 0.67 0.82 0.90 0.89 -                             
Marlette 0.85 0.70 0.81 0.86 0.94 0.91 -                            
Osmanlı 0.82 0.69 0.85 0.82 0.87 0.87 0.86 -                           
3 nolu genotip 0.82 0.71 0.79 0.85 0.87 0.93 0.91 0.88 -                          
5 nolu genotip 0.78 0.71 0.81 0.86 0.88 0.87 0.89 0.79 0.86 -                         
6 nolu genotip 0.71 0.62 0.72 0.83 0.83 0.83 0.86 0.78 0.84 0.90 -                        
8 nolu genotip 0.73 0.61 0.70 0.79 0.83 0.88 0.87 0.78 0.90 0.82 0.83 -                       
11 nolu genotip 0.85 0.63 0.77 0.84 0.88 0.87 0.89 0.82 0.84 0.81 0.80 0.89 -                      
17 nolu genotip 0.80 0.67 0.78 0.83 0.83 0.85 0.82 0.82 0.82 0.83 0.80 0.83 0.93 -                     
94/516/2  0.80 0.64 0.75 0.83 0.87 0.90 0.91 0.82 0.87 0.88 0.88 0.85 0.89 0.88 -                    
MT-99/324/22 0.74 0.67 0.83 0.77 0.86 0.79 0.76 0.79 0.79 0.76 0.77 0.77 0.83 0.88 0.86 -                   
MT-99/20/1 0.73 0.67 0.86 0.77 0.90 0.82 0.81 0.82 0.82 0.74 0.75 0.80 0.83 0.82 0.82 0.93 -                  
NR/95/42/3 0.77 0.67 0.78 0.86 0.84 0.89 0.87 0.88 0.90 0.84 0.79 0.82 0.83 0.81 0.88 0.82 0.84 -                 
Aromas 0.67 0.61 0.80 0.71 0.84 0.75 0.74 0.75 0.75 0.79 0.75 0.75 0.81 0.86 0.80 0.90 0.87 0.75 -                
Selva  0.66 0.59 0.77 0.72 0.86 0.72 0.79 0.70 0.72 0.78 0.74 0.77 0.83 0.82 0.83 0.91 0.87 0.77 0.88 -               
Honeoye  0.61 0.62 0.76 0.72 0.84 0.74 0.76 0.78 0.72 0.76 0.72 0.75 0.78 0.79 0.75 0.84 0.84 0.79 0.90 0.86 -              
Elsanta  0.65 0.64 0.75 0.77 0.85 0.81 0.76 0.75 0.75 0.83 0.81 0.73 0.75 0.81 0.87 0.87 0.81 0.81 0.85 0.85 0.89 -             
Fern  0.65 0.66 0.81 0.69 0.81 0.75 0.74 0.74 0.76 0.71 0.69 0.70 0.70 0.70 0.75 0.86 0.93 0.79 0.88 0.83 0.83 0.81 -            
Festival  0.68 0.73 0.74 0.72 0.76 0.75 0.72 0.74 0.76 0.69 0.70 0.67 0.70 0.74 0.79 0.86 0.86 0.78 0.80 0.76 0.93 0.85 0.90 -           
Gianna  0.72 0.63 0.77 0.75 0.80 0.79 0.79 0.77 0.79 0.76 0.72 0.74 0.77 0.75 0.80 0.79 0.60 0.81 0.84 0.79 0.81 0.79 0.84 0.81 -          
Kabarla  0.72 0.69 0.84 0.72 0.87 0.75 0.79 0.74 0.77 0.76 0.70 0.70 0.74 0.77 0.80 0.88 0.88 0.76 0.90 0.86 0.81 0.83 0.87 0.81 0.81 -         
Call giant-2 0.70 0.74 0.79 0.74 0.81 0.77 0.77 0.75 0.77 0.71 0.70 0.72 0.75 0.74 0.74 0.84 0.89 0.78 0.82 0.78 0.81 0.81 0.92 0.92 0.85 0.79 -        
Call giant-3 0.80 0.67 0.78 0.83 0.86 0.86 0.85 0.81 0.87 0.80 0.81 0.80 0.84 0.85 0.90 0.89 0.91 0.87 0.85 0.80 0.77 0.82 0.87 0.88 0.92 0.83 0.85 -       
Call giant-4 0.70 0.71 0.76 0.74 0.78 0.77 0.74 0.75 0.77 0.71 0.72 0.69 0.72 0.75 0.77 0.84 0.84 0.76 0.78 0.74 0.78 0.83 0.85 0.95 0.79 0.79 0.90 0.87 -      
Call giant-5 0.74 0.65 0.77 0.78 0.83 0.87 0.82 0.80 0.85 0.77 0.78 0.78 0.78 0.80 0.81 0.82 0.89 0.82 0.79 0.73 0.77 0.80 0.85 0.87 0.90 0.75 0.90 0.92 0.88 -     
Sweet Charlie 0.66 0.64 0.72 0.70 0.83 0.73 0.73 0.72 0.74 0.70 0.72 0.72 0.75 0.75 0.80 0.86 0.87 0.77 0.84 0.79 0.79 0.83 0.88 0.85 0.77 0.84 0.84 0.85 0.84 0.83 -    
Rubygem 0.74 0.61 0.76 0.77 0.81 0.84 0.79 0.79 0.84 0.79 0.80 0.78 0.79 0.85 0.87 0.91 0.89 0.84 0.88 0.81 0.81 0.87 0.85 0.85 0.85 0.79 0.84 0.93 0.84 0.92 0.84 -   
Whitney 0.68 0.56 0.71 0.72 0.81 0.75 0.75 0.73 0.76 0.72 0.74 0.74 0.77 0.77 0.80 0.83 0.84 0.78 0.80 0.78 0.72 0.77 0.81 0.77 0.84 0.77 0.79 0.88 0.82 0.90 0.90 0.85 -  
Redlans Hope 0.65 0.63 0.67 0.65 0.71 0.72 0.72 0.67 0.73 0.65 0.67 0.70 0.74 0.70 0.80 0.83 0.84 0.74 0.82 0.78 0.76 0.81 0.84 0.87 0.81 0.81 0.85 0.83 0.89 0.85 0.90 0.82 0.87 - 
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  Ek 2. Araştırmada yer alan tüm çilek çeşit ve genotipleri arasındaki SSR verilerinin değerlendirilmesine ait Simple Matching (SM) genetik benzerlik katsayıları tablosu 
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Camarosa -                                  
Maya 0.78 -                                 
Cigoulette 0.80 0.77 -                                
Paros 0.76 0.85 0.73 -                               
Ciloe 0.76 0.71 0.76 0.75 -                              
Alba 0.75 0.81 0.78 0.85 0.80 -                             
Marlette 0.71 0.73 0.74 0.77 0.79 0.89 -                            
Osmanlı 0.68 0.73 0.70 0.75 0.66 0.70 0.69 -                           
3 nolu genotip 0.71 0.73 0.65 0.85 0.69 0.80 0.78 0.76 -                          
5 nolu genotip 0.67 0.68 0.66 0.70 0.81 0.79 0.82 0.63 0.68 -                         
6 nolu genotip 0.69 0.68 0.67 0.73 0.75 0.75 0.72 0.67 0.79 0.81 -                        
8 nolu genotip 0.61 0.67 0.64 0.73 0.80 0.73 0.79 0.65 0.75 0.81 0.82 -                       
11 nolu genotip 0.73 0.71 0.74 0.68 0.76 0.77 0.77 0.72 0.71 0.77 0.79 0.76 -                      
17 nolu genotip 0.76 0.66 0.68 0.71 0.71 0.71 0.74 0.65 0.75 0.75 0.79 0.77 0.87 -                     
94/516/2  0.72 0.73 0.70 0.78 0.80 0.84 0.80 0.68 0.77 0.80 0.83 0.78 0.80 0.78 -                    
MT-99/324/22 0.73 0.74 0.73 0.76 0.70 0.80 0.76 0.71 0.76 0.69 0.76 0.70 0.76 0.75 0.80 -                   
MT-99/20/1 0.74 0.75 0.75 0.74 0.78 0.75 0.73 0.65 0.70 0.75 0.81 0.81 0.79 0.76 0.84 0.80 -                  
NR/95/42/3 0.71 0.78 0.73 0.78 0.75 0.84 0.79 0.69 0.81 0.72 0.79 0.75 0.75 0.71 0.87 0.81 0.83 -                 
Aromas 0.67 0.64 0.64 0.66 0.71 0.68 0.68 0.56 0.66 0.77 0.67 0.72 0.68 0.68 0.72 0.64 0.73 0.70 -                
Selva  0.73 0.71 0.73 0.71 0.81 0.73 0.74 0.66 0.71 0.76 0.80 0.81 0.84 0.83 0.82 0.75 0.84 0.79 0.78 -               
Honeoye  0.68 0.66 0.75 0.68 0.86 0.70 0.68 0.65 0.63 0.75 0.75 0.79 0.77 0.74 0.75 0.72 0.80 0.72 0.72 0.84 -              
Elsanta  0.68 0.62 0.68 0.71 0.72 0.64 0.65 0.65 0.70 0.69 0.68 0.72 0.74 0.77 0.71 0.62 0.72 0.67 0.78 0.78 0.77 -             
Fern  0.73 0.66 0.78 0.74 0.71 0.74 0.72 0.65 0.73 0.64 0.68 0.69 0.73 0.76 0.70 0.75 0.75 0.71 0.64 0.75 0.72 0.70 -            
Festival  0.66 0.57 0.67 0.67 0.61 0.66 0.63 0.61 0.68 0.58 0.59 0.62 0.66 0.65 0.69 0.62 0.62 0.62 0.61 0.64 0.62 0.67 0.74 -           
Gianna  0.68 0.67 0.70 0.69 0.66 0.74 0.71 0.61 0.67 0.65 0.63 0.62 0.67 0.66 0.70 0.71 0.67 0.71 0.64 0.71 0.63 0.64 0.74 0.79 -          
Kabarla  0.79 0.68 0.73 0.78 0.64 0.73 0.67 0.66 0.73 0.62 0.69 0.63 0.68 0.71 0.72 0.76 0.71 0.73 0.69 0.72 0.66 0.69 0.76 0.72 0.76 -         
Call giant-2 0.76 0.70 0.75 0.80 0.69 0.75 0.70 0.67 0.79 0.65 0.74 0.72 0.71 0.76 0.73 0.76 0.76 0.76 0.70 0.79 0.71 0.73 0.79 0.70 0.74 0.82 -        
Call giant-3 0.75 0.68 0.73 0.78 0.70 0.72 0.68 0.66 0.75 0.65 0.70 0.71 0.69 0.75 0.70 0.77 0.76 0.71 0.69 0.76 0.71 0.71 0.78 0.68 0.72 0.81 0.94 -       
Call giant-4 0.70 0.58 0.70 0.63 0.57 0.63 0.61 6.57 0.65 0.56 0.60 0.55 0.62 0.61 0.59 0.64 0.60 0.59 0.58 0.65 0.61 0.67 0.68 0.70 0.72 0.72 0.72 0.71 -      
Call giant-5 0.77 0.69 0.76 0.79 0.71 0.76 0.73 0.68 0.75 0.68 0.71 0.71 0.73 0.73 0.75 0.76 0.75 0.72 0.71 0.78 0.73 0.74 0.77 0.70 0.76 0.80 0.87 0.88 0.74 -     
Sweet Charlie 0.78 0.69 0.82 0.76 0.72 0.71 0.68 0.68 0.71 0.64 0.69 0.69 0.71 0.73 0.70 0.72 0.75 0.72 0.66 0.75 0.76 0.73 0.80 0.73 0.68 0.76 0.84 0.84 0.74 0.86 -    
Rubygem 0.72 0.68 0.73 0.74 0.70 0.76 0.70 0.62 0.69 0.69 0.75 0.70 0.72 0.75 0.74 0.74 0.77 0.72 0.65 0.76 0.71 0.68 0.78 0.70 0.74 0.74 0.79 0.78 0.66 0.83 0.82 -   
Whitney 0.69 0.69 0.74 0.69 0.70 0.70 0.68 0.66 0.68 0.60 0.63 0.69 0.72 0.69 0.72 0.74 0.76 0.76 0.64 0.76 0.69 0.66 0.74 0.65 0.69 0.73 0.74 0.76 0.69 0.76 0.81 0.78 -  
Redlans Hope 0.76 0.71 0.76 0.73 0.68 0.72 0.69 0.69 0.69 0.63 0.66 0.66 0.79 0.76 0.70 0.73 0.72 0.70 0.73 0.77 0.71 0.73 0.76 0.74 0.68 0.78 0.77 0.74 0.66 0.78 0.78 0.73 0.75 - 
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Ek 3. Araştırmada yer alan tüm çilek çeşit ve genotipleri arasındaki CAPS ve SSR verilerinin birlikte değerlendirilmesine ait Simple Matching (SM) genetik benzerlik katsayıları tablosu 
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Camarosa -                                  
Maya 0.79 -                                 
Cigoulette 0.81 7.72 -                                
Paros 7.91 8.23 7.58 -                               
Ciloe 6.98 7.15 8.03 7.82 -                              
Alba 7.71 7.71 7.96 8.66 8.28 -                             
Marlette 7.53 7.26 7.62 8.00 0.83 0.90 -                            
Osmanlı 0.72 0.72 0.74 0.77 0.71 0.75 0.74 -                           
3 nolu genotip 0.74 0.72 0.69 0.85 0.74 0.84 0.81 0.80 -                          
5 nolu genotip 0.69 0.69 0.70 0.74 0.83 0.82 0.84 0.68 0.73 -                         
6 nolu genotip 0.70 0.66 0.69 0.76 0.77 0.77 0.76 0.70 0.80 0.83 -                        
8 nolu genotip 0.64 0.65 0.67 0.74 0.81 0.77 0.81 0.68 0.79 0.81 0.82 -                       
11 nolu genotip 0.76 0.69 0.75 0.72 0.79 0.79 0.80 0.75 0.75 0.78 0.79 0.79 -                      
17 nolu genotip 0.77 0.66 0.71 0.74 0.75 0.75 0.76 0.70 0.77 0.77 0.80 0.79 0.89 -                     
94/516/2  0.74 0.70 0.72 0.80 0.82 0.85 0.83 0.72 0.80 0.82 0.84 0.80 0.83 0.81 -                    
MT-99/324/22 0.73 0.72 0.76 0.76 0.75 0.80 0.76 0.73 0.77 0.71 0.76 0.72 0.78 0.79 0.81 -                   
MT-99/20/1 0.74 0.72 0.78 0.75 0.81 0.77 0.75 0.70 0.73 0.75 0.79 0.81 0.80 0.77 0.84 0.83 -                  
NR/95/42/3 0.75 0.75 0.74 0.80 0.78 0.85 0.81 0.74 0.83 0.75 0.79 0.77 0.77 0.74 0.87 0.85 0.83 -                 
Aromas 0.67 0.63 0.68 0.67 0.74 0.70 0.70 0.62 0.69 0.78 0.69 0.73 0.71 0.73 0.74 0.71 0.77 0.71 -                
Selva  0.71 0.67 0.75 0.71 0.82 0.73 0.75 0.67 0.71 0.76 0.78 0.80 0.84 0.83 0.82 0.80 0.85 0.78 0.81 -               
Honeoye  0.66 0.65 0.75 0.69 0.85 0.71 0.70 0.69 0.66 0.75 0.74 0.78 0.77 0.75 0.75 0.75 0.81 0.74 0.77 0.85 -              
Elsanta  0.67 0.63 0.70 0.72 0.75 0.68 0.68 0.68 0.72 0.72 0.72 0.72 0.74 0.78 0.75 0.69 0.74 0.71 0.80 0.80 0.80 -             
Fern  0.71 0.66 0.78 0.72 0.74 0.74 0.72 0.68 0.73 0.66 0.68 0.70 0.72 0.74 0.71 0.78 0.80 0.73 0.71 0.77 0.75 0.73 -            
Festival  0.67 0.62 0.69 0.68 0.65 0.68 0.66 0.64 0.70 0.61 0.62 0.63 0.67 0.67 0.66 0.69 0.68 0.66 0.66 0.67 0.67 0.72 0.79 -           
Gianna  0.69 0.65 0.72 0.71 0.69 0.75 0.73 0.65 0.70 0.68 0.66 0.65 0.70 0.68 0.73 0.73 0.72 0.74 0.70 0.73 0.68 0.68 0.76 0.79 -          
Kabarla  0.77 0.68 0.76 0.76 0.70 0.73 0.70 0.68 0.74 0.66 0.69 0.65 0.70 0.72 0.74 0.79 0.76 0.73 0.75 0.76 0.70 0.73 0.79 0.75 0.77 -         
Call giant-2 0.74 0.71 0.76 0.78 0.72 0.75 0.72 0.69 0.78 0.67 0.73 0.72 0.72 0.75 0.73 0.78 0.80 0.77 0.73 0.78 0.74 0.75 0.83 0.76 0.77 0.81 -        
Call giant-3 0.76 0.67 0.74 0.79 0.74 0.76 0.73 0.70 0.78 0.69 0.73 0.74 0.73 0.77 0.76 0.8 0.80 0.76 0.73 0.77 0.72 0.73 0.80 0.74 0.77 0.81 0.91 -       
Call giant-4 0.70 0.62 0.70 0.66 0.63 0.67 0.64 0.68 0.68 0.60 0.63 0.59 0.65 0.65 0.64 0.70 0.66 0.64 0.63 0.67 0.65 0.71 0.73 0.77 0.74 0.74 0.77 0.75 -      
Call giant-5 0.76 0.67 0.76 0.78 0.74 0.78 0.75 0.71 0.78 0.70 0.73 0.73 0.74 0.77 0.77 0.78 0.79 0.75 0.73 0.77 0.74 0.76 0.79 0.75 0.80 0.79 0.87 0.89 0.78 -     
Sweet Charlie 0.75 0.68 0.82 0.74 0.75 0.71 0.69 0.69 0.72 0.66 0.70 0.70 0.72 0.73 0.73 0.76 0.79 0.73 0.71 0.76 0.76 0.76 0.82 0.76 0.71 0.71 0.78 0.84 0.84 0.77 -    
Rubygem 0.72 0.66 0.73 0.75 0.73 0.78 0.72 0.67 0.73 0.71 0.77 0.72 0.74 0.78 0.78 0.79 0.80 0.75 0.71 0.77 0.74 0.73 0.80 0.74 0.77 0.75 0.80 0.82 0.71 0.85 0.82 -   
Whitney 0.69 0.65 0.74 0.70 0.73 0.72 0.70 0.68 0.70 0.64 0.66 0.70 0.73 0.72 0.75 0.76 0.78 0.76 0.68 0.76 0.70 0.69 0.76 0.69 0.74 0.74 0.76 0.79 0.73 0.80 0.83 0.80 -  
Redlans Hope 0.73 0.68 0.76 0.71 0.69 0.72 0.70 0.68 0.70 0.64 0.66 0.67 0.78 0.74 0.73 0.75 0.75 0.71 0.75 0.77 0.72 0.75 0.78 0.77 0.71 0.79 0.79 0.77 0.72 0.80 0.81 0.75 0.79 - 


