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Bu calisma Turk ve yabanci orijinli 34 ¢ilek ¢esit ve genotipi arasindaki
genetik iliskileri ortaya ¢gikarmak amaciyla CAPS ve SSR DNA molekiler markor
teknikleri kullamlarak yamlmistir. Calismada 17 adet CAPS primer enzim
kombinasyonu ve 12 adet SSR primer ¢ifti kullamlmstir. CAPS primer-enzim
kombinasyonlar1 52'si polimorfik olan toplam 60 adet bant tGretmistir. Kullanmlan
SSR primer ciftlerinden ise 145'i polimorfik olan toplam 150 adet allel elde
edilmistir. CAPS tekniginde genetik benzerlik katsayisi 0.56-0.95 arasinda
degismistir. Call Giant-4 ile Festival’in (0.95) genetik olarak birbirlerine en yakin,
Maya ile Whitney’in (0.56) genetik olarak birbirine en uzak genotipler oldugu
belirlenmistir. SSR tekniginde elde edilen sonuglara gore, genetik benzerlik katsayisi
0.55-0.94 arasinda degismistir. Call Giant-2 ile Call Giant-3'tin (0.94) birbirine en
yakin, 8 nolu genotip ile Call Giant-4'tin (0.55) ise en uzak genotipler oldugu tespit
edilmistir. CAPS ve SSR verilerinin birlikte analiz edilmesi sonucunda ise, genetik
benzerlik katsayist 0.59-0.91 arasinda degisim gostermistir. Call Giant-2 ile Call
Giant-3 (0.91) en yakin, 8 nolu genotip ile Call Giant-4 (0.59) ise en uzak genotipler
olarak bulunmustur. Sonug olarak, ¢ilek gesit ve genotiplerinin karakterizasyonunda,
SSR yontemi CAPS teknigine gore polimorfizm oram (PO) ve polimorfizm bilgi
icerigi (PBI) bakimindan daha Ustiin bulunurken, CAPS teknigi ise ayirma glct
bakimindan SSR yonteminden daha Ustin bulunmustur.

Anahatar Kelimeler: Cilek, Genetik benzerlik, SSR, CAPS, Fragaria x ananassa.
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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.
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1.GiRIiS Serap GUNAYDIN

1. GIRIS

Dunyada ve Ulkemizde ticari olarak yetistiriciligi yapilan cgilekler, botanik
olarak siniflandirildiklarinda Rosales takimi, Rosaceae (Gulgiller) familyasindan,
Fragaria cinsi icerisinde yer alir (Hancock ve Luby, 1993).

Anavatami Kuzey ve Giiney Amerika dir. Kuzey yarimkirenin iliman iklim
bolgeleriyle birlikte, Giney yarimkurede de genis 6lcide tarimi yapilmaktadir. ABD,
Avrupa, Gliney ve Dogu Afrika Ulkeleri, Yeni Zelanda, Avustralya ve Japonya en
cok cilek vyetistiren Ulkelerdir. Deniz seviyesinden 3255 m yukseklikte, soguk
yorelerde, subtropik bdlgelerde, sulanabilen collerde, yaz aylarinda gece gindiiz
aydinlik olan Arktik bolgelerde, Ekvator gibi ¢ok farkli ekolojik kosullarda dogal
olarak yetisebilmektedir (Nacar, 2005).

Cilek yetistiriciliginde 6zellikle son yillarda dinyada ve Glkemizde giderek
Onem kazanmasinin en biyuk etkeni degisik iklim ve toprak kosullarinda ekonomik
olarak yetistirilmesi olmustur. Ayrica cilek, pazarda taze meyvenin az oldugu
dénemlerde olgunlasmasi nedeniyle de iyi bir pazar avantajina sahiptir. Cilek her
yastaki insanlar tarafindan sevilerek tiketilebilen bir meyve olmakla birlikte her
mevsim degisik tiketim olanaklarina da sahiptir. Bunun yamnda bu meyve,
yatirnimlarin kisa siirede geri donmesi nedeniyle kicik aile isletmeciligine de
uygundur. Ayrica cilek yetistiriciliginde birim alandan elde edilen gelirde oOteki
Urinlere gore daha yuksektir (Agaoglu, 1986; Aybak, 2000; Tiremis ve ark.,
2000).

Ulkemizin hemen hemen her bolgesinde cilek yetistiriciliginin yapilabilmesi,
cilek meyvesinin daha uzun sire piyasada bulunabilmesine imkan vermektedir.
Cilegin oOzellikle diger meyvelerin piyasada bulunamadigi mevsimde satisa
sunulabilmesi Ureticilere iyi bir gelir kaynag: saglarken, aym zamanda tiketiciler icin
de damaga hitap eden ve meyve ihtiyacini karsilayan hos bir tirdir (Kihigel, 2005).

Cilek vyetistiriciliginin 6nem kazanmasinda etkili olan baska bir etken ise
cilegin insan saglig1 ve beslenme agisindan saglachg: yararlardir. Ozellikle C vitamini
bakimindan zengin olan bu meyvenin 100 graminda 100 mg’ a kadar ¢ikabilen C
vitamini (Tdremis ve ark., 2000), 92 g su, 0.6 g protein, 0.4 g yag, 0.5 g lif
bulunmaktadir (M aas ve ark., 1996). Ayrica ¢ilek, sindirimin kolaylastirilmasinda
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onemli bir roli olan seltiloz bakimindan da zengindir. Gunimuzde cilegin ellgjik asit
iceriginin yiksek olmasi nedeniyle kanseri onleyici Ozellige sahip oldugu da
bilinmektedir. Ayrica 100 g gilek meyvesi 40-45 kalori vermekte, dnemli miktarda
salisilik asit, A, B vitaminleri, kalsiyum, demir, fosfor gibi mineral maddeler ile cok
az miktarda brom, silisyum, iyot ve kikdrt de icermektedir (T tremis ve ark., 2000).

Cilek meyvesi taze olarak tiketimi yaninda, recel, marmelét, dondurma, pasta
ve likdr yapiminda genis Olctde kullarilir. Ayrica derin dondurularak saklanr,
konservesi yapilir, meyve suyu elde edilir ve son zamanlarda da siit ve yogurt Ureten
sanayi kuruluslarimn bir vazgecilmezi haline gelmistir (Ozdemir, 1999; Erenoglu
ve ark., 2000; Nacar, 2005).

FAO raporuna gore dinya cilek tretimi incelendiginde; 1980 yilinda toplam
cilek dretimi 1.767.924 ton iken; 2005 yilinda 3.259.300 tona ulagsmistir (Faostat,
2005). Bu belirtilen tretimin yaklasik %34’ tinii ABD karsilamakla birlikte ispanya,
Polonya, Japonya, Italya, Meksika, Turkiye, Almanya, Fransa, Rusya, Kore ve
Ingiltere yetistiricilik agisindan 6nemli tlkeler arasinda yer almaktadir (Cizelge 1.1).

Cizelge 1.1. 2005 Dunya gilek Uretimi (Faostat, 2005)

ULKELER URETIM (ton)

ABD 1.108.000
Ispanya 308.000
Rusya 217.000
Japonya 200.000
Kore 200.000
Tirkiye 160.000
Italya 154.495
Meksika 150.261
Almanya 131.915

Diger 1.028.100
Ortalama 277.352

Toplam 3.259.300

Bunun o6tesinde cilek Gretimi bakimindan 6nemli Ulkeler arasinda son on
yilda en fazla artisin tlkemizde oldugu belirlenmistir. Ulkemizde cilek yetistiriciligi
1970'li yillarda baslamis, 6zellikle son yillarda hizli bir artis gostermistir. Nitekim,
1970 yilinda 2100 ha alanda 9700 ton Urin alinirken, 2005 yilinda 14.000 ha alandan
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200.000 ton drin alinmustir. Bu 35 yil igerisinde Uretim alam bakimindan yaklasik
%6.7’lik, Uretim miktar1 bakimindan ise %20.6'lik bir artis saglanmistir (K afkas,
2004; Faostat, 2005).

Ulkemizdeki duruma bakildiginda ise Kuzey ve Dogu bolgesi hari¢ diger
bolgelerde cilek yetistiriciligi yapiimaktadir. Uretimin biyik cogunlugu Akdeniz
(%62), Marmara (%20) ve Ege (%12) bolgelerinde yogunlasmistir (Turhan ve
Paydas-Kargi, 2007). Akdeniz bolgesinin erkenci cilek yetistiriciligi bakimindan
ayr1 bir dnemi vardir (Nacar, 2005).

Rosaceae familyasindan cilek cesitleri arasinda Fragaria x ananassa
(2n=8x=56) ekonomik dneme sahiptir (Basil ve ark., 2006a). Fragaria cinsine bagl
olan yaklasik 20 yabani turin kromozom sayilart x=7 ‘dir ve 4 poliploidi seviyesi
vardir. Bunlar diploid, tetraploid, hekzaploid ve oktoploid turlerdir (Hancock, 1999).

Bitkiler arasindaki genetik varyasyonlarin belirlenmesinde ve bunlarin
siniflandirilmasinda  6ncelikle  morfolojik, fizyolojik ve sitolojik  Ozellikler
kullanilmis, daha sonra ise biyokimyasal markorler gelistirilmistir. Son zamanlarda
ise molekiler seviyede calismalar yapilmaktadir (Scarano ve ark., 2002).

Molekuler markorler, kaynagim kendilerinin Uretildigi bitkilerin hiicrelerinde
bulunan DNA’lardan alir. Canlilarin yapisini belirleyen sifrede DNA zincirlerinde
oldugundan molektler markdrler, bitki populasyonundaki cesitlilik veya o
populasyon igindeki bitki genotipleri arasindaki iliskilerin tespitinde %100’ e yakin
guvenirlilikle degerlendirilirler. Bugin molekiler markorler bitki sistematiginde,
1slahinda ve gen kaynaklarimin degerlendirilmesinde etkin olarak kullamlmaktadir
(Gulsen ve M utlu, 2005).

Bitkilerde genetik iligkileri ortaya gikarmak igin kullanilan ilk DNA markoéri
RFLP (Restriction Fragment Length Polymorphism) olmustur. Fakat bu yontemin
maliyetinin ¢cok yiksek ve yavas olmasi PCR (Polymerase Chain Reaction)’a dayal:
molekller markorlerin gelismesine neden olmustur. Bu markorlerin bazilart RAPD
(Randomly Amplified Polymorphic DNA), ISSR (Inter-Simple Sequence Repest),
AFLP (Amplified Fragment Lenght Polymorphism) ve mikrosatellitlerdir. (Tanskley
veark., 1989).
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Cilekte tlr ve gesit ayriminmin yapilmast ve tammlanmasi konularinda DNA
markorlerinin kullamlmas: morfolojik, biyokimyasal ve izoenzim markorlerinin
kullanmlmasina oranla daha fazla avanta) saglamaktadir. PCR'a dayali DNA
markorleri; SSR (Simple Sequence Repeats), CAPS (Cleaved Amplified
Polymorphic Sequences), AFLP, ISSR ve RAPD yontemleri ile ilgili farkl: orijinli
bircok cilek cesidinde arastirmalar yapilmistir (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; Basi| ve ark., 2006a; 2006b; Gil-Ariza 2006;
Miellaveark., 2006; Monfort ve ark., 2006; Shimomura ve Hirashima, 2006).

RAPD, ISSR ve AFLP dominant molekiler markor yontemleridir. SSR,
RFLP ve CAPS yontemleri ise ko-dominant molektler markorlerdir. Ideal bir DNA
markordn; kurulug ve uygulama maliyetinin distk olmasi, tehlikeli kimyasallarla
calismay1 gerektirmemesi, otomasyona uygunlugu, ko-dominant olmasi, yuksek
polimorfizm gostermesi, birgok bilgi icermesi, sonuglarin tekrarlanabilir olmasi,
analizinin kolay ve basit olmasi istenir (K afkas, 2006).

CAPS metodunda genellikle bilinen DNA dizilerinden c¢ogalmasi soz
konusudur ve uygun kesim enzimleri ile belirlenir. Bu yontemde polimorfizm oranin
yuksek olmasi igin uygun CAPS primerleri ve uygun enzim kombinasyonuna ihtiyag
vardir (Kunihisa veark., 2005).

SSR tekniginde polimorfizm oram yiksek olmasina karsin, primerlerin
belirlenmesi icin 6n ¢alisma gerektirdiginden dolayr maliyetli bir yéntemdir (Goulao
ve ark., 2001). Ancak 6teki PCR’a dayal1 tekniklere gbre daha fazla bilgi icermesi,
ko-dominant olmasi, tekrarlanabilir ve otomasyona uygun olmasi, az DNA
gerektirmesi ve yuksek polimorfizm gostermesinden ve coklu allel vermesinden
dolay1 cok kullarisl bir yontemdir (Powell ve ark., 1996a; 1996b). SSR yonteminde
ortaya cikacak bantlar arasindaki mesafe cok yakin olacagindan analizde ya
radyoaktif madde kullanmak ya da Li-Cor veya ABI gibi genetik analizor cihazlarim
kullanmak gerekebilir. Ayrica diploid Fragaria turlerinde SSR ile yapilan ¢alismalar
her gegen gun artmaktadir (Sargent ve ark., 2003; Cipriani ve Testolin, 2004,
Hadonou ve ark., 2004).
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Y ukarida belirtilen RFLP, RAPD, AFLP, ISSR, CAPS ve SSR yontemleri
kullanilarak cilek cesitlerinin karakterizasyonu ile ilgili calismalar farkli birgok
bolgenin gen kaynaklar: kullamlarak yapilmis olup boylece bu gen kaynaklarinda
bulunan baz1 cilek cesitleri genetik olarak tammlanmustir. Cilek yetistiriciligi yapan
ve gen kaynagina sahip olan her tlkenin yapmas: gerektigi gibi tlkemizin de kendi
gen kaynaklarini ve yetistirdigi cesit veya genotiplerin DNA dizeyinde tammlamast
gerekmektedir. Bu amagla tlkemizde ilk olarak molekiler seviyede bazi ¢ilek gesit
ve genotiplerinin karakterizasyonu bu ¢alisma ile yapilmistir. Bu nedenle, bu calisma
cilek yetistiriciligi ve 1slaht igin oldukca dnemlidir.

Iste bu calismanmn amaci, 34 adet yerli ve yabanc: cilek gesit ve genotiplerini
CAPS ve SSR ko-dominant molekiler markor teknikleri ile karakterize etmek ve
cilek cesit ve genotipleri arasindaki genetik iliskileri ortaya cikararak ileride
yapilacak cilek 1slah calismalarina altyap: olusturmaktir.
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2. ONCEKI CALISMALAR

2.1. Fragaria Turlerinde CAPS Y 6ntemi ile Yapilan Calismalar

Kunihisa ve ark. (2003) bazi cilek ¢esitlerinin tammlanmast igcin CAPS
(kesilmis cogaltilmis polimorfik bolgeler) markdrlerinin  gelistirilmesi  amacl
calisgmalarinda 6 tane CAPS markort gelistirdiklerini belirtmislerdir. Gelistirdikleri
markorleri kullanarak 14 ticari ¢ilek gesidini ayirt etmede basarili olduklarini ifade
etmislerdir.

Kunihisa ve ark. (2005) oktoploid (Fragaria x ananassa) ¢ilek gesitlerinin
tammlanmasinda  gelistirdikleri 18 adet CAPS primerini  kullandiklarin
belirtmisleridir. Y apilan ¢calismadan elde edilen sonuclara gore; diploid olanlarda 13
adet primerin Mendel kalitimina uygunlugunu elde ettiklerini ifade etmislerdir.
Oktoploid cileklerin genom yapisini kiime ve ayirim analizleri ile incelediklerinde
birbirine bagli olmayan genomlarin varligim tespit ettiklerini  belirtmiglerdir.
Arastiricilar ayrica calismada 64 cilek cesidini ayrmada bu CAPS markorlerini
kullandiklarin ifade etmislerdir.

2.2. Fragaria Turlerinde SSR Y éntemi ile Yapilan Calismalar

Ciprani ve Testolin (2004) yabani cilek (Fragaria vesca)'te 20 adet
mikrosatelit primer ¢ifti kullanarak bunlarin karakterizasyonu yapmak ve yeni primer
gelistirmek amacli yaptiklari galismada AC zengin olan kutUphaneden ‘llaria
¢esidinden 100 adet markor gelistirmiglerdir. Bu markorleri 8 adet Fragaria vesca’
da kullanmiglar ve ortalama 7.0 alel elde ettiklerini belirtmislerdir. Ayrica bu
primerlerden 90 tanesininde oktoploid cilek (Fragaria x ananassa) cesitlerinde
kullandiklarim belirterek heterezigot durumunun 0.32-0.73 arasinda oldugunu
bildirmislerdir.

Bassil ve ark. (2006a) Festival gilek gesidi icin mikrosatellit markorlerle
etiketlenmis bolgelerin tanmmlanmast konulu ¢alismalarinda, materyal olarak cDNA
kitiphanesinden gelistirilmis 37 mikrosatellit primer ciftini  kullandiklarin
belirtmislerdir. Sonuglara gore, 70 cilek gesidinde 32 primer ciftinden 5 tanesinde
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polimorfizm oram %16.1 olarak saptanmustir. F. vesca’da melezlenmis tirlerde
amplifikasyon oldukca yiksek (%89) bulunmustur.

Gil-Ariza ve ark. (2006) cilek cesitlerini tammlarken 6zel Fragaria tirleri
arasinda EST—polimorfik mikrosatellitlerini  kullanmislardir. Calisma sonucunda
Fragaria x ananassa’ dan 10 set EST mikrosatellit gelistirdiklerini belirtmislerdir. Bu
markorlerin  farkli gilek c¢esitlerinde yiksek polimorfizm sagladigint  rapor
etmislerdir.

Keniry ve ark. (2006) 45 adet EST-SSR markorlerini kullanarak 13 adet
kiltur cilegini (Fragaria x ananassa) karekterizasyonunu yapmuslardir. 14 primer
cifti amplifikasyon gostermis ve polimorfizm bilgi igerigini 0.69 olarak bulduklarin
belirtmiglerdir.

Monfort ve ark. (2006) yabani ¢ileklerde SSR markor gelistirmek ve bunu
diploid Fragaria tlrlerine ve Fragaria x ananassa’ya aktarma amacli calisma
yapmiglardir. Fragaria vesca cv. Reine des vallées ¢esidinin CT/AG genomik
kitUphanesi kullanilarak 41 tane polimorfik mikrosatellit markdr gelistirmiglerdir.
Bunlarin 35 tanesi F. vesca’ da polimorfik bulunmustur. 6 tane 6zel diploid Fragaria
ve oktoploid Fragaria x ananassa’ da test etmislerdir. F. vesca ‘da her bir lokusun
ortalama 5.3 alel verdigini bildirmislerdir.

Shimomura ve Hirashima (2006) Japonya da ticari olarak 6nemli olan
oktoploid cilek cesitlerinde SSR markori gelistirme ve karakterizasyonu konulu
calismalarinda guvenilir olduklarina inandiklar: yeni gelistirilmis 4 SSR markorint
cGilek cesitlerini tammlamak icin kullanmislardir. Yapilan calismalarda ozellikle 2
markorde yiksek polimorfizm goralmis ve taranmast icin 10 major ticari cilek cesidi
secilmistir. Sonug olarak, 1slah edilen oktoploid gilek gesitlerinde SSR markdrlerinin

yeterli oldugu arastiricilar tarafindan saptanmustir.
2.3. Fragaria Turlerinde AFLP Yontemi ile Yapilan Calismalar

Degani ve ark. (2001) AFLP ve RAPD yontemlerini kullanarak cilek
(Fragaria ananassa Duch.) cesitleri arasindaki akrabalik iligkilerini belirlemiglerdir.
Arastiricilar, 19 cilek ¢esidini 228 adet AFLP markorld ile incelediklerini
belirtmiglerdir. 41 adet cilek cesidini ise 15 adet RAPD markori ile incelemigler ve
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sonuclarinda yontemleri karsilastirmuslardir. Benzerlik katsayilarini ve korelasyonlari
hesaplamislar ve AFLP yonteminin cilek cesitlerini tanimlamada basaril1 oldugunu
calismalarinda rapor etmislerdir.

Tyrkal ve ark. (2002) cilek cesitlerini tammlamak ve ileri 1slah
programlarina yardimct olmak igin AFLP prosedirlerini kolaylastirmak amaglt
yaptiklar: calismalarinda Fragaria x ananassa Duch. cesitleri arasindan sectikleri 6
cilek cesidini ve 13 adet F; bitkisini materyal olarak kullanmiglardir. Bu ¢alismada
129 amplifikasyon Grund ile birlikte 10 adet primer secilmis ve 116 markorin
polimorfizm durumlarina gore analiz edilecek materyalde kullanilacagini ifade
etmislerdir. Grup icindeki cesitlerde ve 1slah programlarindan secilmis bitkilerde
genetik benzerliklerinin F; melez bitkilerine gore daha fazla bulduklarim bu
caligmada rapor etmislerdir.

2.4. Fragaria Turlerinde RFLP Yontemi ile Yapilan Calismalar

Angeles-Viriuel ve ark. (2002) oktoploid cileklerde RFLP ve SSR ile ilgili
genetik haritalama konulu calismalarin da 1230 RFLP ve 177°si SSR toplam 300
molekuler markor kullanmuglardir. 86 adet F; bitkisi arasindaki polimorfizm oran
%60-%75 arasinda bulundugunu belirtmislerdir. Arastiricilar yaptiklar: ¢alismada
haritalamada 17 farkli grup olustugunu ve bu gruplarda toplam uzakligin 627 cM
oldugunu ifade etmislerdir.

2.5. Fragaria Turlerinde RAPD Y éntemi ile Yapilan Cahsmalar

Davis (1993) diploid cileklerde RAPD markort kullamilarak genetik
haritalama amagl1 yaptig1 calismada RFLP' ye gore olaganistl basarilar elde ettigini
bildirmistir. Ticari cilek cesitlerinin genomik yapisimin oktoploid olmasindan
kaynaklanan karisikligi Onlemek icin diploid seviyesinde F. vesca’yr genetik
haritalama calisgmasinda kullanmistir. F1 generasyonunda RAPD markord ile 4
baglant1 grubu olusturmus ve en buyuk baglanti grubunun 10 markor icerdigini
bildirmistir.
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Graham ve ark. (1996) dort farkli 1slah programinda yetistirilen 8 adet cilek
gesidini tammlamak amagli yaptiklari calismada 10 adet RAPD  markorini
kullanmiglardir.  Sonugta cilek cesitleri  arasindaki  akrabalik iligkilerini
belirlemiglerdir.

Jadwiga ve ark. (2003) 9 farkl1 cilek gesidinde RAPD markor kullanilarak
gesitlerinin  tammlanmast ve genetik gesitlilik konulu calismada 73 RAPD
markoriunden 6 adet monomorfik primer bulunmus; 11 (%15) markorin ise bazi gilek
cesitlerine (Ambryo, Cambridge Favaourite, Rapella, Teresa ve Senga Senga)
gpesifik olduklar: belirlenmistir. Sirayla tammlanan bitin gesitlerde E20, D6 ve D7
primerlerinde ayr1 ayr1 elde edilen bant profilleri yeterli bulunmustur. Sonug olarak,
Gilek cesitleri icin elde edilen RAPD markorler uygunlugu ve kullamlabilirligi
dogrulanmistir.  Analiz edilen ¢ilek genotiplerinde %53 benzerlik oldugu
saptanmustir.

Kashyap ve ark. (2005) 13 adet Fragaria x ananassa Duch. cesidi ve 2
yabani tirde (Fragaria indica Andr. ve Fragaria vesca Linn.) 20 adet RAPD pimeri
kullanarak molekuler karakterizasyon yapmuslardir. 13 gesitte ebeveynler goz 6niinde
bulundurularak polimorfizmi belirlemislerdir. Toplam 15 adet 6rnekte UPGMA
analizi yapmiglar ve soyagacinda iki farkli grup (Fragaria indica ve Fragaria vesca
gruplar1) bulmuslardir. Her bir genom arasindaki uzakligin benzer tirler arasinda
%36’ dan biyuk oldugunu calisma sonucunda belirtmiglerdir.

Sugimoto ve ark. (2005) RAPD yontemiyle, yediveren Japon cilek
cesitlerinden 199 yavru (Ever Berry x Toyonoko) bitki kullanarak haritalama
calismas: yapmuslardir. Cileklerin yediveren bitkilerden 97 tanesi ve haziranda
meyve veren bitkilerden 102 tanesini denemeye aldiklarim belirtmislerdir. Every
Berry ve Toyonoko gesitlerine ait Ozellikleri RAPD analizleri ile saptayarak 2
ebeveyn arasinda toplam 71 primerde 89 polimorfik bant elde ettiklerini
belirtmislerdir. 199 yavru bitkiden secilen 26 tanesinde yediveren ¢zelligi oldugu 5
markorle tespit ettiklerini ifade etmislerdir. Yapilan haritalama calismasinda 199
yavru bitkinin hepsini kullanmiglar ve baglant1 gruplarda uzungu 39.7 cM olarak
bulduklarin belirtmiglerdir.
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Milellave ark. (2006) 65 adet Etna dagindan selekte edilmis ve 1 adet orijini
dogrulanmis (Mademe Moutot), toplam 66 cilek cesidini ve bunlarin ebeveynlerini
kullanarak aralarindaki akrabaligi 222 RAPD markor kullanarak belirlemiglerdir.
Polimorfizm oranim %90.8 olarak saptamuslardir. Elde edilen sonuclarda Fragaria x
ananassa Duch. ex Rozier'da filogenetik calismalarda kullanilan RAPD
markorlerinin gavenilir oldugunu bildirmiglerdir.

Redmann ve ark. (2006) 26 adet RAPD markéri kullanarak 10 adet gilek
cesidinde genetik cesitlilik ve karakterizasyon amacli yaptiklari calismada elde
edilen sonuglart NTSYSpc programi ile degerlendirdiklerini  belirtmislerdir.
Kullandiklar1 ¢esitler arasindaki genetik benzerlik indeksi ‘Dice’ katsayisina gore
hesaplayip soyagacinin elde edilmesinde UPGMA yontemi kullandiklarini ifade
etmislerdir. Sonug olarak, soyagacinda iki farkli grup olustugunu (Endistri gesitleri
ve market cesitleri) ve market cesitlerini olusturan grupta genetik benzerlik
katsayisin1 %44-74 arasinda bulduklarim belirtmiglerdir.

2.6. Fragaria Turlerinde I SSR Y éntemi ile Yapilan Calismalar

Cekic ve ark. (2001) 168 adet geriye melezlenmesi yapilmis cilek (F.vesca f.
vesca X F. vesca f semperflorens) gesitlerinde 10 adet ISSR primeri kullanarak DNA
parmak izi calismast yaptiklarint belirtmiglerdir. Calismada tekrarlanabilirligin
yuksek oldugunu belirtmislerdir. Ayrica bu calismada 85 adet ISSR primeriyle de
yalmz 5 adet F. vesca cesidinde yaptiklari incelemede bu primerlerin mevsimlik
cicek acan cesitlerin lokuslar: ile baglantili olmadigint ifade etmislerdir. Elde edilen
sonuclara gore ture 6zgu 14 adet primer bulduklarim ve bu primerler arasindaki
uzakligin ise 2.2 cM oldugunu belirtmislerdir.

Arnau ve ark. (2002) cilek cesitlerinde ISSR yontemini kullanarak ve ikili,
Ucli yada dortll tekrarlar iceren, 3' yada 5’ ucunda segici nikleotid bulunan 18 adet
ISSR primer kombinasyonu kullanarak tarama yaptiklarini belirtmislerdir. PCR
reaksiyonu ve poliakrilamit jel elektroforezi sonrasinda elde edilen bilgi verici 5
primeri, genetik ve cografik orijinleri farkli olan 30 adet cilek c¢esidinin
karakterizasyonunda kullanmiglardir. Sonugta, 5 primerin kullamimas: ile 390
banttan 113’ niin polimorfik oldugunu belirlemislerdir.

10
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Kuras ve ark. (2004) Polanya Pomoloji ve Flora Kiltir Engtitisi 1slah
programindan alinan 24 cilek cesidinde RAPD ve ISSR tekniklerini kullanarak
cesitler arasindaki akrabaliklar: belirlemislerdir. Ayrica RAPD ve ISSR tekniklerini
birbirleri ile kiyaslamglardir. ISSR yonteminde 90 adet primerden 41’i polimorfik ve
48 adet RAPD primerinden de 23’ polimorfik bulunmustur. UPGMA andlizleri ile
akrabaliklar1 belirlemisler ve soyagaci elde etmislerdir. ISSR sonuclarinda RAPD’ e
gore daha fazla genetik benzerlik elde ettiklerini arastiricilar sonuclarinda rapor
etmislerdir.

Debnath ve ark. (2008) 27 adet cilek ¢esidi arasindaki iligkiyi ISSR markori
yardimiyla arastirilmast amacgli  yaptiklari calismada 17 adet primer cifti
kullanmiglardir. Sonugta bu primerlerden 225 adet polimorfik bant elde ettiklerini
ifade etmiglerdir. Sonuglart UPGMA kiime analizleri yardimiyla degerlendirdiklerini
ve genetik benzerligin cesitler arasinda %63-77 arasinda degistigini belirtmislerdir.

2.7. Fragaria Turlerinde Mikrosatellit Markor Gelistirilmes ve Genetik
Haritalama ile Yapilan Calismalar

James ve ark. (2003) diploid (Fragaria vesca L.) cilek cesitlerinin
haritalanmasi amacli yaptiklari karakterizasyon calismasinda 10 adet polimorfik
mikrosatellit markord kullandiklarim  belirtmiglerdir. Primer dizaymn F. vesca
turlerine ait ‘Rugen’ c¢esidinin genomik kitUphanesinden yapmislardir. 9 adet F.
vesca’ da tekli lokuslarda polimorfizm goéraldigint ve 2 adedinde her lokusta 6 adet
alel oldugunu bildirmiglerdir. Fragaria vesca ‘da polimorfizm seviyesinin dusik
bulundugunu ve 3 adet primer ciftinin cesitleri tammlamada yeterli oldugunu
belirtmiglerdir.

Sargent ve ark. (2003) yabani diploid cilek turleri (Fragaria viridis)
kullanarak gelistirdikleri 22 adet mikrosatellit primeri 6 adet F.viridis tirinde
kullanmiglar ve amplifikasyon sonucunda 21 adet primerin polimorfik oldugunu
belirtmislerdir. Her lokustan ortalama 4.95 allel elde ettiklerini ifade etmislerdir.

Hadonou ve ark. (2004) Fragaria vesca (Ruegen) ve diploid F.vesca tirleri
kullanmlarak genomik kittphaneden 21 adet yeni markor gelistirmislerdir. Toplam 31
adet primerden 3 tanesi oktoploid cilek cesitlerinde kullanilmis ve 24 tanesi de diger

11



2. ONCEKIi CALISMALAR Serap GUNAYDIN

diploid Fragaria turlerinde (7 adet) kullandiklarim belirtmislerdir. Calismada
arastiricilar 15 adet F. vesca tirinde 21 mikrosatellit kullanarak allellik durumlarin
rapor etmislerdir. Bu mikrosatellitlerde polimorfizm seviyesi oldukca yuksek
bulunmus ve 5 lokusda monomorfizm goraldugind ifade etmislerdir.

Bassl ve ark (2006b) tohumlarina 1si muamelesi yapilarak elde edilen
F.vesca cv. Yellow Wonder cesidini kullanarak cDNA kdittphanesinden 40 adet
mikrosatellit primer cifti gelistirdiklerini belirtmislerdir. Bu primerlerin 13 farkli
tirde kullamlabilecegini (diploid turlerde %71 ve oktoploid tirlerde %100) ifade
etmisledir. Poliploid tirlerde polimorfizmin yiiksek oldugunu belirtmislerdir.

Sargent ve ark. (2006) diploid Fragaria tirlerinde 45 mikrosatellit (SSR)
markor gelistirmisler ve bu orneklerde haritalama yapmuslardir. 31 tanesini F.
nubicola’ dan ve 14 tanesini de EST-SSR kutuphanesi kultir cileklerinden aldiklarini
bildirmiglerdir. Bu calismada 182 molekiler markor ve uzakliklar1 424 cM olan 7
tane haritalama grubu elde ettiklerini ifade etmislerdir.

Sargent ve ark. (2007) Fragaria tirleri icinde mikrosatellit markérlerin
gelistirilmesi, haritalanmasi ve onlarin diger cinslere transfer edilebilmesi igin
arastiricilar EMBL sonuclarina gore 23 Fragaria ve 1 tane Malus turinden 46 tane
primer gelistirdiklerini belirtmislerdir. F. vesca x F. nubicola ve F. vesca x F. viridis
BC; yavrularinda 24 genin ayiriminda yapilan skorlamalarda arastiricilar 29 adet
farkli lokuslarda 7 grubun haritalanmasinin yapilabilecegini elde ettikleri toplam 35
adet haritalanmis genlere gore belirlemiglerdir. Ayrica arastiricilar sonuclarinda
Malus ve Prunus da 20 adet primer cifti gelistirdiklerini ve gelistirilen bu primerleri
Rosaceae’ de kullanilabilir oldugunu bildirmiglerdir.

Sargent ve ark. (2008) diploid Fragaria’dan elde edilen 103 markoru, F.
vesca 815 x F. nubicola 601’ in melezlenmesi ile olusturulan yeni bir F, haritalama
populasyonda kullanmay1 amaglamiglardir. Y aptiklar: ¢calismada 6 adet F; bitkisi 1'er
adet F. vesca 815 ve F; bitkisinden olmak Uizere toplam 8 adet 6rnek kullandiklarini
belirtmislerdir. Yapilan calismada onceden kullamlmis 61 markdr, Fragaria x
ananassa’ dan elde edilen 38 SSR (genomik) markorl ve Prunus dan elde edilen 4
adet SSR (EST) markérini kullandiklarini ifade etmislerdir. Sonuclarinda 7 bagl
grup olustugunu bildirmiglerdir.
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3. MATERYAL ve METOD

3.1.Materyal

Arastirmada; Cukurova Universitesi Arastirma ve Uygulama Bahgesinden,

Yaltr Tarim A.S. deneme parsellerinden ve Ciltar LTD. STI. tarim alanlarindan

olmak Uzere toplam 34 gilek ¢esidi materyal olarak kullamilmistir (Cizelge 3.1).

Cizelge 3.1. Denemede kullanilan gilek gesitlerinin adlari, ebeveynleri, orijinleri ve

gen kaynaklari
CESIT veya o 5

NO | GENOTIP EBEVEYNLER ORIJIN GEN KAYNAGI

1 Osmanlh Bilinmiyor Tirkiye Cukurova Universites, Adana
2 Camarosa Douglas x Cal.85.218-605 ABD Cukurova Universites, Adana
3 Maya Design patent UE 7818 Italya Cukurova Universitesi, Adana
4 Cigoulette Belrubi x Pgjaro Fransa Cukurova Universitesi, Adana
5 Paros Marmolada x Irvine Italya Cukurova Universitesi, Adana
6 Ciloe Belrubi x Allstar Fransa Cukurova Universitesi, Adana
7 Alba Design patent NF 311 Italya Cukurova Universites, Adana
8 Marlette Selection x Selection Fransa Cukurova Universitesi, Adana
9 3 nolu Genotip | 504/7 x Early Glow Tirkiye Cukurova Universites, Adana
10 5nolu Genotip | 499/1 x Oso Grande Turkiye Cukurova Universitesi, Adana
11 6 nolu Genotip | 499/1 x Oso Grande Turkiye Cukurova Universitesi, Adana
12 8 nolu Genotip | 499/1 x Oso Grande Turkiye Cukurova Universitesi, Adana
13 94/516/2 Bilinmiyor Italya Cukurova Universitesi, Adana
14 MT99/324/22 Bilinmiyor Italya Cukurova Universitesi, Adana
15 MT99/20/1 Bilinmiyor Italya Cukurova Universitesi, Adana
16 NR/95/42/3 Bilinmiyor Italya Cukurova Universitesi, Adana
17 Aromas Bilinmiyor ABD Ciltar LTD. STI., Adana

18 Selva Brighton x (Tufts x Pajaro) ABD Ciltar LTD. STI., Adana

19 Honeoye Vibrant x Holiday ABD Ciltar LTD. STI., Adana

20 Elsanta Gorellax Holiday Hollanda Ciltar LTD. STI., Adana

21 Fern Tuftsx Ca. 69-62.103 ABD Yaltir Tarm A.S., Adana

22 Festival Rosa Linda x Oso Grande ABD Yaltir Tarm A.S., Adana

23 Gianna Bilinmiyor ABD Yaltir Tarim A.S., Adana

24 Kabarla Bilinmiyor ABD Yaltir Tarim A.S., Adana

25 Call Giant-2 Bilinmiyor ABD Yaltir Tarim A.S., Adana

26 Cal Giant-3 C1 x NWFV ABD Yaltir Tarm A.S., Adana

27 Call Giant-4 A4l x Seascape ABD Yaltir Tarim A.S., Adana

28 Cal Giant-5 F39 x F15.1 ABD Yaltir Tarm A.S., Adana

29 Sweet Charlie FL 80-45 x Pajora ABD Yaltir Tarim A.S., Adana

30 Rubygem Earlibrite x Carlsbad Avustralya | Yaltir Tanm A.S., Adana

31 Whitney 89530-506 x 89542-504 ABD Yatir Tarim A.S., Adana

32 Red Lans Hope | Parker x Redlands Promise Avustralya | Yaltir Tanm A.S., Adana

33 11 nolu Genotip | 499/1 x Chandler Tirkiye Yaltir Tarim A.S., Adana

34 17 nolu Genotip | 504/7 x 216 Tirkiye Yaltir Tarim A.S., Adana
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3.2.Metod

3.2.1. Yaprak Orneklerinin Toplanmas

Cukurova Universitesi Arastrma ve Uygulama Bahgesi, Ciltar Tarim ve
Yaltir Tarim firmalarindan alinan 34 adet cilek cesidine ait yaprak ornekleri erken
ilkbahar doneminde toplanmustir. Toplanan geng yapraklar ayr1 ayr1 kese kagitlarina
konulduktan sonra buz kutusu icerisinde Cukurova Universitesi Bahge Bitkileri
Molekuler Genetik Laboratuarina ulastirilmstir (Sekil 3.1). Yaprak oOrnekleri
laboratuarda 6nce cesme suyu ile ve sonra %50'lik alkolle yikandiktan sonra
kurutulmus ve sivi azot (-196°C) ile muamele edildikten sonra DNA izolasyonuna
kadar -80°C’ de muhafaza edilmistir.

Sekil 3.1. DNA izolasyonu igin toplanan gilek yapraklari
3.2.2. DNA izolasyonu

DNA izolasayonunda Qiagen DNeasy Mini Kkiti kullamlamistir. DNA
izalosyonu Qiagen firmasinin dnerdigi protokole gore yapil mistir.

Bu yontemde; her bir gilek gesidi ve genotipi icin geng yaprak Ornekleri
ezilerek, yaklagik 50-100 mg 6rnek 2 ml’lik tuplere konulmustur. Tupler igerisine
400 m ekstraksiyon tampon ¢ozeltisi (AP1) ve 4 ml RNase eklenip homojen oluncaya
kadar karistirilmistir. Onceden 65°C'ye hazir hale getirilen su banyosunda 10 dk
inkubasyona birakilarak, érnekler su banyosunda iken 2-3 kez karistirilmistir. Su
banyosundan ¢ikarilan 6rneklere 130 ml AP2 tampon ¢Ozelti eklenip iyice karismast
saglanmistir. Daha sonra 5 dk 20.000 x g’ de santrifdyj yapilmustir. Santriftijden ¢ikan
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orneklerin orta fazin kit ile birlikte gelen renkli kapakli mini spin kolon tlp igerisine
alinarak 2 dk 20.000 x g'de santrifllj yapilmistir. Santrifijden sonra Kkirli olan filtre
atilmigtir. TUp icerisinde kalan kisim yeni 2 ml’lik tlp icerisine yaklasik 450 mi
olarak alinmistir. Ornegin hacmi belirlenerek tizerine hacmin 1.5 kat1 kadar AP3/E
tampon cozeltisi eklenip daha sonra karistirilmistir. Bu karisimdan, Kit icerisinde
gelen 2 ml’'lik filtreli DNeasy mini spin kolona 650 m konulup 1 dk 6000 x g'de
santriftj yapilmistir. Santriftjden sonra Mini spin kolon kaldirilarak, tipe akan sivi
dokulmustir. Daha sonra kolon yeni kapaksiz 2 ml’lik tlp icerisine yerlestirilip
Uzerine 500 M yikama tampon ¢ozeltisi olan AW eklenmistir. 2 dk 6000 x g'de
santrifdj yapilmis ve bu yikama asamasi tekrar edilmistir. Kolon Onceden
etiketlemesi yapilmis DNA stok tiipiine aktariimistir. Onceden su banyosunda
isitilmis AE tampon ¢ozeltisinden 100 i alinarak membranin tam ortasina pipetleme
yapilmistir. Daha sonra 5 dk oda sicakliginda bekletilmis ve 1 dk 6000 x g'de
santrifdlj yapilmistir. Bu asama AE tampon ¢ozeltisinden 50 ni daha ilave edilerek
tekrar edilmistir. TUp Uzerinde buluna kolon atilmis ve bdylece yaklasik 150 m
hacimde olan DNA elde edilmistir.

3.2.3. DNA Miktarimin Belirlenmes ve DNA Konsantrasyonun PCR

Reaksiyonu igin Ayarlanmas

Yapilacak PCR reaksiyonu calismalarindan o6nce kullanilacak olan DNA
konsantrasyonun belirlenmesi ve 5 ng/m olarak ayarlanmasi PCR reaksiyonu igin
oldukga 6nemlidir. Calismada her bir 6rnegin DNA miktari, konsantrasyonu belli
lamda DNA ile jel-elektroforez yontemiyle UV altinda karsilastirilarak belirlenmis
ve 5 ng/m ayarlanmasi yine aym sekilde konsantrasyonu belli lamda DNA ile
karsilastirmak suretiyle tahmini olarak yapilmistir. Bu asamada %0.8'lik agaroz jel
kullanilmastur.

Bu amacla her bir cilek genotipi ve ¢esidinden izole edilen DNA’dan 2 mi,
yikleme boyasindan 4 m ve saf sudan 14 ml alinmak suretiyle ornekler
konsantrasyonu belli lambda DNA'lar (25 ng ve 50 ng) ile birlikte hazirlanmis olup,

bu orneklerin 10 n’si %0.8'lik konsantrasyonda hazirlanmis agaroz jel tzerinde
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bulunan yuvalara yuklenmistir. Elektroforezde 45 dk 90 voltta kosturma islemi
yapilmis ve UV 1181 altinda jelin resmi alinmistir. Daha sonra bu stok DNA'lar
konsantrasyonu belli lamda DNA’lar ile karsilastirilarak her bir 6rnegin DNA
miktarlar: tahmin edilmistir (Sekil 3.2).

ﬂHﬁ---u-...-----.'-...-,"-..-

Sekil 3.2. Calismada kullanilan 6rneklerin DNA miktarlarinin tahmini

Stok DNA'lardan CAPS ve SSR analizlerinde kullanmak Uzere 5 ng/m
konsantrasyonunda olacak sekilde seyreltik DNA’lar hazirlanmistir. Hazirlanan
DNA’larin 5 ng konsantrasyonlarda olup olmadiklarinin saptanmasi icin DNA’dan
10 m, yikleme boyasindan 4ni ve saf sudan 6 m alinarak tlpte karistirilmistir. Bu
orneklerin 10 m’si %0.8' lik konsantrasyonda hazirlanmis agaroz jele konsantrasyonu
belli 25 ve 50 ng'lik lamda DNA'’lar ile birlikte yiklenip, 90 voltta 45 dk
kosturulmus ve UV altinda resimleri ¢ekilmistir. Tahmini olarak 5 ng/mi’den fazla
olanlara saf su, az olanlara ise DNA’dan eklenerek tim drneklerin konsantrasyonu 5
ng/m’ye ayarlanmistir (Sekil 3.3).

L T BT eSSyt S eeesSipe— ™

Sekil 3.3. Calismada kullanilan bazi 6rneklerin DNA miktarlarimn 5ng/mi’ye
ayarlanmasi
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3.2.4. CAPS Analizleri

25 m amplifikasyon reaksiyonu 75 mM TrissHCI, pH=8.8, 20 mM
(NH4)2S04 2 mM MgCl,, %0.01 Tween 20, 100 mM dATP, 100 M dTTP, 100 M
dGTP, 100 nM dCTP, her bir primerden 0.2 mM, 1.0 tnite Taqg DNA polimeraz ve
10 ng DNA igermistir.

CAPS analizlerinde Kunihisa ve ark.”mn (2003; 2005) gelistirdikleri 20 adet
primer cifti ve enzim kombinasyonu (toplam 22 adet) kullamilmstir (Cizelge 3.2).
Oncelikle bu primerler polimorfik bant retme bakimindan 6 genotip kullanilarak
taranmig ve tarama sonucunda polimorfizm gorilen primerler 34 gilek gesidinin
CAPS yontemi ile molekiler karakterizasyonunda kullanilmistir.

Cizelge 3.2. CAPS calismasinda kullanilan primerler, baz dizilimleri ve kullanilan
kesim enzimleri

CAPS ENZIM BAZ
PRIMER ADI BAZ DiziLiMi (5'- 3) SAYISI
ADI

L LAPX-F Miul | GTG GTC ACA CCT TGG TGC 18
APX-R Miul | AGT ATA ATA TTT AAG CAG AAT GCA GACTTC 30

, [ APX2FA Dral | CAG AGG CCT CAT CGC CG 17
APX2-R Dral | TCA GGT CCA CCG GTG ACC 18

5 | APX3FB Dral | GAG GCC TCA TCG CCG AG 17
APX3R Dral | TCA GGT CCA CCG GTG ACC 18
APX4-F Tagl | GTCTCC GAT CCCTAT CTT TTCTTT 24
APX4-R Tagl | TCA GGT CCA CCG GTG ACC 18

5 | CHI-F Pw il | AGG AGT TGA CAGAGT CGGTTG 21
CHI-R Pwll | GACTTG TGA GTA TGA TAG TCT GCT G 25

6 | F3H2-F Accl | TAA TAG GGT CTA GGT GCG TGG 21
F3H2-R Accl | GAGTTCACT ACK GCCTGG TGA TC 23

7 | CT1LF Hinfl | TTC TAA TGA TCA ACA CCT ACT TTC CC 26
CT11R Hinfl | GTA GCC CAC CCGCCT G 16

8 | MSR-F Alul | AGCACT TTCACC ATA GGC ATA ATC 24
MSR-R Alul | CCT TGA GCA TAA ATG AAC TGG CA 23

9 | PGPAFA Accl | CCTCACCTTCCT CGAGCTC 19
PGPA-R B Rsal | ACAATCTGGGICGTICTTGTTCATC 24

10 | PGPB-FB Rsal | ACCTCA CCT TCCTTGAGCTT 20
PGPB-R B Rsal | GACAAGTCT ATC CGA TCA AAG TTC ATA 27

11 | AUB-F Hhal | ATT CAA GTG GGT GTT TGT GAATTG 24
AUB-R Hhal | GCCTGT GTATCGGTGTGCC 19

12 | OLP-F Ddel | TGT GTC CAA AACCGA TCA GTATTGC 25
OLP-R Ddel | TCT TTCAGA GTG GTA CGT ACC CC 23

13 | CT12-F Mbol | GTC AAA CCT CTC ACG AAA CCA CT 23
CTI2R Mbol | GTT RCT AAG AAA ATG AAA GAG CTGATG 27

17




3.MATERYAL ve METOD

Serap GUNAYDIN

Cizelge 3.2' nin devam

CAPS ENZIM BAZ
PRIMER ADI BAZ DiziLiMi (5'- 3) SAYISI
ADI
14 | CYT-F BsaB| | CTT TGG TGG TTG TGA GAG CAT CG 23
CYT-R BsaB| | CCG TACTTGAGC CTA TCT GAC TGG 24
15 | PYDA-FA | Cfr131 | CTT TCA GGT AAG GAA CAT GAT CAA G 25
PYDA-FA | Haelll | GTA AGA ACT TAA CAA AAC CAT AAT CTCTCT A 31
16 | PYDB-FA Haelll | AGG TAA GGA ACA TGA TCA ACT TTG AG 26
PYDB-F B Haelll | ATC TGA AAA ACC AAG TAG AAA CTT ACG 27
17 | B-APX-F Miul | ATT GTT GCT CTCTCT GGT GGT C 22
B-APX-R Miul | AGA GGG CGG AAG ACA GGG 18
18 | CHI-F Pwil | AGG AGT TGA CAGAGT CGG TGG 21
CHI-R Pvull | GGA CCT GCA AAA TGA TAG CCA AG 23
19 | CTI,.-F Hinfl | CTG CAG CCT TCT AAT GAT CAA CACC 25
CTl,4R Hinfl | GTA GCC CAC CCGCCT G 16
20 | F3H-F Ncol | AMC CTG TGG AAG GACCTT TCG 21
F3H-R Ncol | GAG TTC ACT ACK GCCTGG TGA TC 23
21 | F3H-F Accl | AMC CTG TGGAAG GACCTT TCG 21
F3H-R Accl | GAGTTCACT ACK GCCTGG TGA TC 23
22 | F3H-F Hpall | AMC CTG TGG AAG GACCTT TCG 21
F3H-R Hpall | GAG TTC ACT ACK GCCTGG TGA TC 23

CAPS analizleri sirasinda 20 adet CAPS primer cifti ile birlikte 16 adet kesim
enzimi (toplam 22 adet) kullamlmustir. Kullamlan bu enzimlerin kesim bolgeleri

Cizelge 3.3 de verilmistir.

Sicaklik ve dongu kosullar:

olarak, Kunihisa ve ark. mn (2003)

gelistirdikleri metoda gore uygun degisiklikler yapilmistir. 94°C'de 5 dk on

denatlrasyon isleminden sonra 35 dongu boyunca oOrnekler denatiirasyon igin

94°C' de 45 sn, primerin DNA'ya yapismasi icin 55-58°C’ de 45 sn ve uzama safhasi
icin 72°C'de 1 dk tutulmuslardir. Ornekler son uzama safhast icin 72°C'de 5 dk

bekletilmiglerdir.

Elde edilen PCR drinleri 0.5 x TBE tampon ¢ozeltisinde (44.5 mM Tris-Cl,
445 mM borik asit, 10 mM EDTA) %1.5'luk agaroz jelde elektroforez edilerek
etidiyum bromit ile boyannmuis ve UV altinda fotograflar: gekilmistir.
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Cizelge 3.3. Calismada kullanilan kesim enzimleri ve kesim bolgeleri

Enzim adh Kesm Bolges
1 . 5.GT'CGAC3
Acc | (Xmil) 3-C A G C T G-5
2 Aol 5-A G'CT-3
3T C'G A-5
3 5GATNNANNATC3
BsaB | (BseJ) 3.CTANNANNTA G5
4 5-G'GN CC-3
Cir 131 3-CCN G'G-5
5 5.C'TNA G3
Ddel (HpyF3l) 3G A N TAC-5
6 i 5TTTAAAAS
3-AA AT T T-5
7 5-G G'C C.-3
Haelll (BsuRl) 3-C CAG G5
8 5-G C G'C-3
Hha | 3-C’G C G-5
9 . 5-GANT C-3
Hinf | 3-CT N ANG-5'
10 5-CrCGG-3
Hpall 3-GGCAC-5
11 oo 5.C'\CATGG3
3-GGTA C'C5
12 5AGATC-3
Mbo'l 3-CTA G5
13 - 5AACGCGT-3
3-TGCGC'A-5
14 5. CAG'CTG3
Pvull 3.GT C'\GA C-5
15 | 5-G T/A C-3
3-C AT G-5
16 | 5-TACG A3
q 3-A G CAT-5'

Bant blydklUklerinin belirlenmesinde lambda DNA’nin EcoRI ve Hindll|

kesim enzimleri ile hazirlanmig olan DNA’s1 kullamlmistir (Sekil 3.3).
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21226

5148
4268
3530

2027
1584

1375

947
831

564
Sekil 3.4. Bant buyukluklerinin belirlenmesinde kullanilan lamda DNA’ min EcoRI ve

Hindlll kesim enzimlerinin jel goruntisi (MA: Molekul agirlik).

Bu Urunlerin gorintlst alindiktan sonra ¢alisan primerler belirlenmis ve daha
sonraK unihisa ve ark.”mn (2003; 2005) gelistirdikleri metoda gore elde edilen PCR
Urinuinde uygun enzimlerle kesimleri yapilmistir. Bu yonteme gore, 10 m kesim
reaksiyonu, 5 m PCR amplifikasyon solisyonu, 4 tnite endonikleaz enzimi ve %10
uygun tampon c¢ozelti icermistir. DNA’larin Kunihisa ve ark.’mn (2003; 2005)
belirledikleri enzimler tarafindan kesilebilmesi icin 37°C'de 5 saat ve enzimlerin
inaktif olabilmesi icinde 65°C'de 5 dk tutulmuslardir. Taq | enzimi ile DNA’larin
kesilebilmesi islemi diger enzimlerinden farkl: olarak 65°C’ de yapilmustr.

Yukarida belirtilen DNA'mn enzimler tarafindan kesilmesi ve enzimlerin
inaktif olmasi asamalarindan sonra elde edilen PCR drdnleri, 0.5 x TBE tampon
¢ozeltisinde (44.5 mM Tris-Cl, 44.5 mM borik asit, 10 mM EDTA) %1.5 luk agaroz
jelde elektroforez edilerek etidiyum bromit ile boyanmis ve UV altinda fotograflar:
cekilmistir (Sekil 3.5).

Sekil 3.5. Calismada elde edilen bir jelden gorintti alinmasi ileilgili bir gérantt
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3.2.5. SSR Analizleri

3.2.5.1. SSR-PCR Reaksiyonu ve Dongu K osullari

12 m amplifikasyon reaksiyonu; 75 mM TrissHCI, pH=8.8, 20 mM
(NH4)2SO04, 2 mM MgCl,, %0.01 Tween 20, 200 mM dATP, 200 mM dTTP, 200 M
dGTP, 200 mM dCTP, 50 nM 5 ucunda M13 universal primerinin baz dizisi
eklenmis ileri primer, 200 nM geri primer, 200 nM 5 ucu 6-FAM (mavi), VIC
(yesil), NED (sar1) ve PET (kirmizi) ile isaretlenmis M13 tniversal primer, 0.6 Unite
Tagq DNA polimeraz ve 10 ng DNA igermistir.

PCR reaksiyonu sicaklik ve dongi kosullar: olarak ise bazi degisiklikler ile
Schuelke nin (2000) kullandig: protokol kullamlmustir (Cizelge 3.5).

Cizelge 3.4. SSR analizinde kullamlan sicaklik ve dongu kosullar

Program No islem Sicakhik (°C) | Siire(sn) | Déngu sayist
1. On denatiirasyon 94 300 1
21 Denaturasyon 94 45
29 Primerin DNA’ya 50-66 600
yapisma safhasi 2530
Uzama safhasi 72 120
2.3
3.1 Denatlrasyon 94 45
Primerin DNA’ya
3.2 yapisma safhas: 53 60 8
3.3 Uzama safhasi 72 120
4. Son Uzama safhasi 72 300 1

SSR analizlerinde elde edilen bantlarin buyukliklerin birbirine gok yakin ve
bantlar1 ayirmada gucltklerin olmasi nedenleriyle, elektroforez islemleri kapiler
elektroforez yontemi ile ABI 3130x| otomatik genetik analizor cihazi kullanilarak
yapilmistir (Sekil 3.6). Calismada Bassil ve ark. (2006a)’ nin gelistirdikleri 16 adet
primer ciftinin (Cizelge 3.6) ileri primerlerinin 5 ucuna M13 Universal (5-
TGTAAAACGACGGCCAGT-3) primeri (Schuelke, 2000) eklenerek SSR
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analizinde kullamlmstir. Alti genotipte yapilan tarama isleminden sonra 12 SSR

primer cifti calismada kullani mistir.

Cizelge 3.5. SSR analizinde kullamlan SSR primer ciftleri, baz dizilimleri, primer

ciftlerinin DNA’ya yapisma sicakliklar: ve beklenen allel biyuklikleri

Primerin Beklenen
. DNA'ya Alld
Primer Adc | 5oy dizilimi (5' 3) yapisma | biyikl g
sicakhgi (T,)

1 | UFFaOlHO5-F | GGG AGC TTG CTA GCT AGA TTT G o 246
UFFa01HO5-R | AGA TCC AAG TGT GGA AGA TGC T

2 | UFFa02C07-F | CTC TCC CCA CAA AAC CCT AAA C o 167
UFFa02C07-R | AAA GAT CGG TAG GCA CAG AGA G

3 | UFFa02F07F | GAG GCT TAC CGT TCC AAT CTT C i 182
UFFa02F07-R | GTT GGG ATC CTC TAA CAT CTG G

4 | UFFa02G01-F |ACG AGG TGG GTT TTG TGT TGT o 159
UFFa02GOL-R | CCC AGA TGA AGA AAC CGA TCT A

5 | UFFa02HOAF |ATC AGT CAT CCT GCT AGG CACT o 200
UFFa 02H04 -R | TAC TCT GGA ACA CGC AAG AGA A

6 | UFFa03BO05-F | GGA ATC CAA GTT ACA GGCTTC A o 231
UFFa03B05-R | AAG GAG CCT CTC CAA TAG CTT C

7 | UFFa03D11-F |GCCTTGATG TCT CGT TGA GTA G o 189
UFFa03D1L-R | TAC CTT CTG CAT TCA CCA TGA C

8 | UFFa04GO4-F |ACG AGG CCT TGT CTT CTT TGT A o 187
UFFa04G04-R | GCT CCA GCT TTA TTG TCT TGC T

9 | UFFa08C1L-F | GGA CGT CCCCTT CTT TATTTCT o 203
UFFa08CLL-R | ACC CCA CAT TCC ATA CCA CTA C

10| UFFa08HO9-F | CTT CAC CTA ATCACT TGC CTG A o 188
UFFa08H09 -R | GGT CTG TTC CTT TCCTTG TTT G

11| UFFa10HOAF | AGA TCA TCA GGA CAG CTA CGA CT i 186
UFFa 10HO4-R | CCT TCA CAA GAT AGT AAC CAC AGC

12| UFFal11GO7-F |TCT CTG TGT CTT CTC CGA AAC T o 174
UFFa 11G07-R | CTA CTG CTC CAA CTT CAA ATCG

13| UFFallA11-F |ACG AGGCTC CAA TAG AGT TCT G i 165
UFFa 11A11 -R | CTG AGC AGA AGC CAT AGT ATC AC

14| UFFa13C07-F | GGA GTC AAC AGT AGT GCA GGT AA " 172
UFFa 13C07-R | GGT TTT CTT GCA GTT GGA GTA G

15| UFFa14HO9-F |AGG CTT CTT ACT CTC CCA TAT C o 173
UFFa 14H09 —R | CCA AAG CCA TAG CAG ACT GTA G

16| UFFa18HOAF |CCT TCGTTA CTCTAG TAG CTC A " 157
UFFa 18H04 —R | GTG ATG AAG ACG ATG ATG AGG T
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Sekil 3.6. SSR analizlerinin yapildig1 otomatik genetik analizor cihazi (ABI 3130xI)

3.2.5.2. SSR-PCR Reaksiyonlarinin K apiler Elektroforezi

Oncelikle 16 SSR primer ciftinden secilen 12 adet primer cifti FAM (mavi),
VIC (yesil), NED (sar1), PET (kirmizi) flioresan boyalar: da kullanilarak 12 mi’de
PCR islemi yapilmistir. Daha sonra bunun 0,5 m’si ABI cihazinda kullamlmustir.
Elde edilen PCR drlnlerine ait bant blydklUklerinin belirlenmesinde ise LI1Z
(turuncu) ile etiketli 500 bazlik size standart kullamiimustir. Tk 6nce her bir kuyucuga
9.8 m Hi-Di Formamide ve 0.2 ml LI1Z-500 size standart eklenmistir. Elde edilen her
PCR GUrininden 0.5 m, 96 kuyucuklu pleytlere yuklenmistir. Bu sekilde PCR
asamasinda FAM, VIC, NED ve PET ile boyanmis primerler aym kuyucukta analiz
edilebilmistir. 96 kuyucuklu pleyt yukarida belirtilen sekilde hazirlandiktan sonra
santrifilj edilip, daha sonra da 6rnekler 95°C'de 5 dk denatiirasyon islemine
birakilmistir. Denatiirasyon bittikten hemen sonra ornekler buz icerisine alinmstur.
Denatlrasyon asamasindaki sire kadar buz icerisinde bekletildikten sonra ABI
3130x! cihazina yuklenmistir. Boylelikle DNA’nin tek iplik¢ik halinde yuklenmesi
saglanmustir.
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3.2.6. Primerlerin Polimorfizm Oranlarinin ve Bilgi iceriklerinin Belirlenmesi

Galismada kullamlan CAPS ve SSR primerlerinin polimorfizm oranlari (PO),
primerlerden elde edilen polimorfik bant sayilarinin (PBS), toplam bant sayisina
(TBS) boltnup 100 ile garpilmasi ile bulunmustur.

PO=PBS/ TBSx 100

Polimorfizm bilgi iceriklerinin (PBI) belirlenmesinde ise ¢alismada oncelikle
polimorfik bantlarda toplam var (1) ve yok (0) olan bant sayilari belirlenmis olup
Smith ve ark.”mn (1997) gelistirdikleri yontemle calismada kullamlan primerlerin
polimorfizm bilgi igerikleri asagidaki formile gore hesaplanmigtir. Formilde
bulunan Pi, i bandinin frekansim gostermektedir.

PBi= 1-Y Pi?

3.2.7 Primerlerin Ayirma Gugclerinin Belirlenmes

Calismada primerlerin ayrma gugleri Prevost ve Wilkinson (1999)
tarafindan gelistirilen asagidaki formile gore hesaplanmistir. Formuldeki p, |
bandinin toplam ¢ilek ¢esit ve genotipindeki oramdir.

Ayirrmaguct =X Ib

Ib=1-(2x]05-p])
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3.2.8. Cilek Cesit ve Genotiplerinin Arasindaki Genetik iliskilerin Belirlenmesi
ve Soyagaa Analizleri

CAPS ve SSR amplifikasyon urtnleri var (1) ya da yok (0) seklinde
degerlendirilmis ve elde edilen veriler NTSY Spc 2.11V (Rohlf, 2004) adl1 bilgisayar
paket programinda analiz edilmistir. Her bir markdr tekniginden elde edilen veriler
ayr1 ayr1 degerlendirildigi gibi birlikte de degerlendirilmistir. Genetik benzerlik
indeksi ‘Simple Matching’' (SM) katsayisina gore hesaplanmistir. Soyagacinin elde
edilmesinde UPGMA (Unweighted Pair Group Method with Arithmetic Average)

yontemi kullanilmastar.
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4. BULGULAR ve TARTISMA

4.1. Cilek Cesit ve Genotiplerinin CAPS Teknigi ile Karakterizasyonunda

Polimorfizm ve Ayirma Gucu

CAPS tekniginde ilk olarak gilek cesit ve genotiplerinde en polimorfik CAPS
primerlerini saptamak amaciyla, 6 adet drnekte toplam 22 adet CAPS primer ¢ifti ve
kesim enzimi kombinasyonu denenmis olup, bunlarin igerisinden 17 adedinin bant
verdigi saptanmustir.

Tarama sonucunda polimorfik olarak belirlenmis olan CAPS primerlerinden
APX ve B-APX primerlerinin denemedeki bazi cilek cesit ve genotiplerindeki PCR
reaksiyonu sonucu elde edilen jel gortnttleri Sekil 4.1 ve Sekil 4.2’ de verilmistir.

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

Sekil 4.1. APX primerinin baz: ¢ilek gesidi ve genotiplerinde CAPS-PCR Urundn jel
goruntusi. Sirasi ile ¢gesit ve genotiplerinisim 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: Molekul agirlik

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

Sekil 4.2. B-APX primerinin baz: ¢ilek ¢esidi ve genotiplerinde CAPS-PCR Urinin
jel goruntisi. Sirasi ile gesit 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: Molekul agirlik
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APX ve B-APX primerlerinin Mlul enzimi ile kesilmesi sonucu elde edilen
jel gorintlst Sekil 4.3 ve Sekil 4.4’ te verilmistir.

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

Sekil 4.3. APX primerinin Mlul enzim ile kesilmesi sonucu elde edilen jel goruntisi.
Sirasi ile ¢esit ve genotiplerin isim listesi, 1. Fern 2. Festival 3. Gianna 4.
Kabarla 5. Call Giant-2 6. Call Giant-3 7. Cal Giant-4 8. Call Giant-5 9.
Sweet Charlie 10. Rubygem 11. Whitney 12. Redlans Hope 13. 11 nolu
genotip 14. 17 nolu genotip M A: Molekil agirlik

1 2 3 4 5 6 7 8 910 1 12 13 MA 14

Sekil 4.4. B-APX primerinin Mlul enzim ile kesilmesi sonucu elde edilen jel
gorintlsi.Sirast ile gesit 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 M A: Molekdl agirlik

14 cilek cesit ve genotipinde APX primeri kullamilarak elde edilen trtinlerde
Mlu | kesim enzimi ile kesim yapilarak elde edilen jel gorintlisiinde toplam 6 adet
bandin 6's1 da polimorfik (%100) oldugu tespit edilmistir. Polimorfik bantlarin
blUyUklUklerinin 400-1580 bg arasinda degisim gosterdigi belirlenmistir.

Kunihisa ve ark. (2003) Mlu | kesim enzimi ile kesilmis APX primerini
kullanarak 3’0 polimorfik olan 8 bant (%37.5) elde etmislerdir. Bu calismada ise
APX primerinden elde edilen toplam 6 adet bandin 6 adedinin (%100) polimorfik
oldugu gorulmistur. Bu ¢alismada Kunihisa ve ark.” min (2003) sonuglar: ile farkl
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degerler elde edilmistir. Bunun nedeni ¢alismada kullanmilan gesitlerin farkl: orijinli
olmasindan kaynaklanmaktadir.

14 cilek ¢esit ve genotipinde B-APX primeri kullamlarak elde edilen
urinlerde Mlu | kesim enzimi ile kesim yapilarak elde edilen jel goruntlisinde elde
edilen 3 adet bandin 3'Unin de (%100) polimorfik oldugu tespit edilmistir.
Polimorfik bant biyuklUklerinin  360-700 bg¢ arasinda degisim gosterdigi
belirlenmistir.

Kunihisa ve ark. (2005) Hae I11 kesim enzimi ile kesilmis PYDA primerini
kullanarak 3'G de polimorfik olan 3 bant (%100) elde etmislerdir. Kunihisa ve
ark.’mn (2005) sonuglar1 ile bu calismada elde edilen sonuclar benzerlik
gostermektedir.

CAPS analizinde yapilan tarama islemi sonucu bant verdigi belirlenen 17 adet
primer cifti ve kesim enzimi kombinasyonu 34 cilek c¢esidi ve genotipinin
amplifikasyonunda kullaniimistir. Elde edilen amplifikasyon Urinlerinden ¢ok gucli
ve belirgin olanlar dikkate amnarak bantlar var (1) ve yok (0) seklinde
degerlendirilmistir. Bu degerlendirme sonucu elde edilen toplam bant sayilar1 (TBS),
polimorfik bant sayilar1 (PBS), polimorfizm oram (PO), bu primerlerin polimorfizm
bilgi icerikleri (PBI) ve ayirmaguicli (AG) degerleri Cizelge 4.1’ de verilmistir.

Tarama sonucunda CAPS analizinde kullanilan 17 adet primer cifti ve kesim
enzim kombinasyonu, 34 cilek ¢esidi ve genotipinde 52'si polimorfik olan toplam 60
bant vermis olup, bunlarin 8 adedinin ise monomorfik oldugu tespit edilmistir.
APX2-Dral primerinin toplam ve polimorfik bant sayisi bakimindan en yuksek
degeri verdigi saptanmistir. Primer basina disen toplam bant sayisi 3.53 olarak
hesaplanmistir. Polimorfik bant sayisi bakimindan incelendiginde ise primer basina
disen polimorfik bant sayisi 3.06 olarak bulunmustur.

Calismada polimorfizm oram ise %85.03 olarak tespit edilmistir. En distk
polimorfizm oram AUB-Hha |, CT11-Hinf | ve OLP-Dde | primerlerinden %50
olarak elde edilirken, en yiksek polimorfizm oram B-CT1-Hinfl, PGPB-Rsal,
PYDB-Haelll, APX-Mlul, APX3-Dral, B-APX-Mlul, F3H-Ncol, CHI-Pwull, PGPA-
(Accl-Rsal) ve PYDA-(Cfr13-Haelll) primerlerinden %100 olarak elde edilmistir.
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Cizelge 4.1. CAPS analizlerinde kullamlan primerlerin 34 adet cilek c¢esit ve
genotipinden elde edilen toplam bant sayist (TBS), polimorfik bant
sayilar1 (PBS), polimorfizm orant (PO), ayirmaguci (AG) ve primerlerin
polimorfizm bilgi icerikleri (PBI) degerleri

PRIMER :
K OMBINASYONU | TBS| PBS | PO (%) PBi AG
AUB-Hha | 2 1 50.0 0.39 1.46
CT11-Hinf | 2 1 50.0 0.49 1.17
OLP-Dde | 2 1 50.0 0.35 1.56
B-CT1-Hinf | 2 2 100 0.33 158
PGPB-Rsa | 2 2 100 0.50 1.03
PYDB-Hae | 3 3 100 0.32 0.95
B-CHI-Pwu [ 5 | 4 80.0 0.11 0.67
F3H2-Acc | 3 2 66.7 0.33 0.82
APX-MIu | 6 6 100 0.19 0.44
APX2-Dral 9 8 88.9 0.03 0.41
APX3-Dra 3 3 100 0.35 0.71
B-APX-MIu | 3 3 100 0,32 0.78
CYT-BsaB | 5 3 60.0 0.42 0.80
F3H-Nco | 6 6 100 0.07 0.60
CHI-Pwu I 3 3 100 0.31 0.82
PGPA-(Acc |-Rsa |) 2 2 100 0.34 1.62
PYDA-(Cfr 13-Haelll) | 2 2 100 0.45 1.41
TOPLAM 60 | 52 - - 16.81
ORTALAMA 3.53 | 3.06 85.0 0.31 -

En dusik polimorfik bilgi icerigi degerininin F3H-Nco | primerinden (0.07)
ve en yuksek polimorfik bilgi igerigi degerinin PGPB-Rsa | (0.50) primerinden elde
edildigi belirlenmistir. Primerlerin ayirma gugleri incelendiginde, ayirma giictnin
1.62 ile 0.41 arasinda degistigi ve toplam aywrma gucunin 16.81 oldugu tespit
edilmistir. En yiksek ayirma guct degeri PGPA-(Acc I-Rsa I) primerinden (1.62)
elde edilirken en diustk ayirma gict degeri APX2-Dral (0.41) primerinden elde
edilmistir (Cizelge 4.1).

CAPS metodu, genellikle bilinen DNA dizilerinin gogaltiimas:t ve uygun
kesim enzimleri ile belirlenmesidir. Bu yontemde polimorfizm oranmin yiiksek olmasi
icin uygun CAPS primerleri ve uygun enzim kombinasyonuna ihtiyag vardir
(Kunihisa ve ark., 2005). Ayrica bu yontemde tekrarlanabilirligin yiksek oldugu,
maliyetinin distk oldugu ve AFLP yontemi gibi pahal1 ekipmana gerek olmadigi ve
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CAPS tekniginin cilek cesitlerini tammlamada kullarilabilir bir metot oldugu
Kunihisave ark. (2003) tarafindan bildirilmistir.

4.1.1. Cilek Genotiplerinin CAPS Y éntemi ile Aralarindaki Genetik Tliskilerinin

Bdirlenmes

Calismada kullamilan cilek cesitleri ve genotipleri arasindaki Simple
Matching (SM) benzerlik katsayilari EK 1'de verilmistir. Analiz sonuglarina gore
cilek cesitleri ve genotipleri arasinda genetik benzerlik indeksinin 0.56-0.95 arasinda
degisim gosterdigi belirlenmistir.

Redmann ve ark. (2006) 26 adet RAPD markoru kullanarak 10 adet cilek
cesidinde genetik cesitlilik ve karakterizasyon amagli yaptiklar: ¢alismada genetik
benzerlik katsayisini %44-74 arasinda bulduklarint  belirtmislerdir. Literatirde
yapilan calisma ile bu calismada elde edilen sonuclar karsilastirildiginda, farkl:
sonuclar elde edildigi gorilmustir. Bunun nedeni degisik orijinli bitki materyalinin
ve farkli tekniklerin kullamlmasindan kaynaklanmaktadir.

34 cilek c¢esidi ve genotipi genetik benzerlik agisindan incelendiginde,
birbirine en yakin ¢esitler sirasiyla; 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) olmustur.

Genetik olarak en uzak cesitler ise sirasiyla; 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 bulunmustur (Ek 1).

Yapilan CAPS analizi sonucunda calismada kullanilan tim genotip ve
cesitlerin birbirinden ayrildigi gorilmistir. Elde edilen soyagacinda 2 ana grup
olusmustur. Maya ¢esidi bu iki ana gruba ait ¢esit ve genotiplerden ayrilarak grup
disinda kalmustir (Sekil 4.4). Birinci grupta 15 ¢esit ve genotip, ikinci grupta ise 18
gesit ve genotip yer almustir.

Birinci grup kendi arasinda iki alt gruba ayrilmis ve birinci alt grupta
Camarosa ve Paros cesitleri (0.82) ile Cigoulette ¢esidi birbirleriyle yakin iligkili
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bulunmustur. ikinci alt grupta ise Fransa orijinli olan Ciloe ve Marlette (0.94)
cesitleri ile Italya orijinli 94/516/2 genotipi yakin iliskili bulunmustur.

Tarkiye orijinli Osmanli ¢esidi ve bu cesitten gelen 6 genotip ayni grupta yer
almstir. Bu alt grupta yer alan 5 ve 6 nolu genotiplerin (0.89) birbirine yakin iliskili
oldugu belirlenmistir. Yine bu grupta yer alan 11 ve 17 nolu genotipler (0.93) ile 8
nolu genatipin birbirleriyle yakin akraba olduklar ortaya gikmstir.

Ikinci ana grup da kendi arasinda iki alt gruba ayrilmustir. Birinci alt grupta
ABD ve Avustralya orijinli ¢esitlerin yer aldigi gérilmistir. Bu alt grupta Festival
ve Call Giant-4 cesitleri (0.95) ile Call Giant-2 ¢esidi bir grup olusturmus ve Fern
cesidi ile yakin iliskili bulunmustur. Bu alt grupta bulunan Call Giant-3 ve Rubygem
cesitleri ile Call Giant-5 cesidinin yakin iliskili olduklar1 belirlenmistir. Bu Ug¢ ¢esit
ile Gianna ¢esidi baglantili bulunmustur. Sweet Charlie ve Whitney cesitleri ile
Redlans Hope cesidi birbirleri ile yakin iliskili olduklar1 belirlenmistir.

Ikinci alt grupta ise Italya orijinli MT-99/324/22 ve MT99/20/1 (0.93)
genotipleri ile Selva c¢esidi birlikte kimelenmistir. Aromas ve Honeoye (0.90)
cesitleri ile yukarida belirtilen Ug ¢esit arasinda yakin ilgki bulunmustur. Belirtilen bu
cesit ve genotipler ile Kabarla ve Elsanta cesitleri arasinda yakin iliski oldugu
gorulmastur. (Sekil 4.5).

Degani ve ark. (2001) 19 cilek gesidi arasindaki genetik iliskiyi tanimlamak
amaciyla AFLP ve RAPD yontemlerini kullandiklarint belirtmigleridir. Y aptiklar
calismada Camarosa ve Honeoye cesitleri arasindaki benzerlik katsayisint 228 adet
AFLP markéri kullanarak 0.60 bulduklarini ifade etmislerdir. Jadwiga ve ark.
(2003) RAPD analizleri ile genetik cesitlilik amagli yaptiklar: ¢alismada Honeoye
(Vibrant x Holiday) ve Elsanta (Gorella x Holiday) cesitlerini soyagacinda ayn: grup
icerisinde yer aldigimi belirtmiglerdir. Literatirde yapilan calismalar ile bu calismada
elde edilen sonuclar karsilastirildiginda benzer sonug elde edilmistir.
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4.2 Cilek Cesit ve Genotiplerinin SSR Teknigi ile Karakterizasyonunda
Polimorfizm ve Ayirma Gucu

Cilek cesit ve genotiplerinde en polimorfik SSR primerlerini saptamak
amaciyla, oncelikle 6 cilek cesidi ve genotipinde 16 SSR primeri ile tarama yapilmis
ve bu primerlerden 12 tanesinin skorlanabilir allel verdigi tespit edilmistir.
Skorlanabilir allel veren bu 12 primer cifti 34 cilek gesidinin karakterizasyonunda
kullamlmustir. Elektroforez islemi, kapiller elektroforez yontemi ile ABI 3130xl
otomatik genetik analizér cihazi kullanilarak yapilmis (Sekil 4.6), amplifikasyon
drdnleri var (1) yadayok (0) seklinde GeneMapper 4.0 bilgisayar paket programinda
skorlanmigtir. Calisma sonucunda primer kombinasyonlarindan elde edilen toplam
allel say1s1 (TAS), polimorfik allel sayisi (PAS), polimorfizm bilgi icerikleri (PBI) ve
ayirmagicleri (AG) hesaplanmistir. Elde edilen sonuglar Cizelge 4.2 de verilmistir.
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Sekil 4.6. 5'ucu VIC fluoresan boya ile etiketli UFFa 04-G04 SSR lokusunun bazi

cilek genotiplerinde amplifikasyonu ile kapiler elektroforez sonucu elde
edilen elektroferogramin goruntisi
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Cizelge 4.2. SSR primer ciftlerinin amplifikasyonu sonucu elde edilen toplam allel
sayillart (TAS), polimorfik allel sayilari (PAS), polimorfizm bilgi
icerikleri (PBI) ve ayirma glicti (AG) degerleri

PRIMER ADI TAS PAS PO (%) PBi AG
UFFa 01-HO05 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
UFFa03-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
UFFa11-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 | 1250 12.08 95.12 0.79 -

SSR tekniginde 12 primer cifti ile 145'i polimorfik olan toplam 150 allel elde
edilmistir. Primer basina disen toplam allel sayisi 3-20 (ortalama 12.5) arasinda
degismis olup, primer basina dusen polimorfik alel sayisinin 2—20 (ortalama 12.08)
arasinda degisim gosterdigi belirlenmistir. Toplam allel sayisi bakimindan UFFa 13-
CO07 lokusu en dustk (3 adet) allel sayisim tUretmis olup, UFFa 08-HO9 lokusu ise en
fazla (20 adet) aleli vermistir. Polimorfik allel sayisi bakimindan ise, UFFa 13-C07
lokusu en disik (2 adet) allel sayisin Gretmis olup, UFFa 08-HO9 lokusu ise en fazla
(20 adet) alleli vermistir.

Sargent ve ark. (2003) yabani diploid cilek turleri (Fragaria viridis)
kullanarak gelistirdikleri 22 adet mikrosatellit primeri 6 adet F.viridis genotipinde
kullanmiglar ve her lokustan ortalama 4.95 allel elde ettiklerini ifade etmislerdir.
Hadonou ve ark. (2004) 15 adet Fragaria vesca genotipinde 31 adet mikrosatellit
primerini denemisler ve yaptiklari ¢calismada lokus basina ortalama 4.9 polimorfik
alel elde etmislerdir. Gil-Ariza ve ark. (2006) cilekte mikrosatellit markor
gelistirme Uzerine yaptiklart calismada 50 adet cilek c¢esidini 27 primerde test
etmislerdir. Lokus basina ortalama 8.8 polimorfik allel elde edildigini belirtmislerdir.
Monfort ve ark. (2006) yabani cileklerde (Fragari vesca) SSR markori gelistirmek
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ve diger tirlere aktarilabilirligini arastirmak amagli yaptiklar: calismada lokus basina
ortalama 5.3 allel elde edildigini bildirmislerdir. Shimomura ve Hirashima (2006)
10 ticari Japon cilek gesidinde gelistirdikleri 4 mikrosatellit markorini kullanarak
poliakrilamit jelde yaptiklar: calismada lokus basina ortalama 5 allel elde ettiklerini
belirtmislerdir. Bu calismada lokus basina disen polimorfik allel sayisi arastiricilarin
yaptiklar: calismalara gore daha yiiksek bulunmustur. Bunun nedeni kullanilan gilek
gesitlerinin  tamaminin  oktoploid olmasi ve daha genis bir genetik kaynagin
kullanilmasindan kaynaklanmaktadr.

Baska bitkilerde yapilmis calismalarda lokus basina dusen allel sayisi
karsilastirildiginda, Winsch ve Hormaza, (2002b) kirazda (Prunus avium L.) SSR
yontemiyle yaptiklar1 calismada lokus bagina ortalama 3.7 allel distigini Hong-Li
ve ark. (2008) seftalide (Prunus persica L.) SSR yontemiyle yaptiklar: ¢alismada
lokus basina ortalama 5 allel dusttguni belirlemislerdir. Bu ¢alismada primer basina
dusen polimorfik allel sayisi arastiricilarin yaptiklart calismalara gére oldukga
yuksek bulunmustur. Bunun asil nedeni bu tdrlerin diploid, cilegin ise oktoploid
olmasindan kaynaklanmaktadir. Clnkt heterozigot diploid bitkilerde bir genotipte
bir lokusta en fazla iki allel gorulurken, oktoploid tirlerde ise bir lokusta en fazla 8
allel gorilebilmektedir.

Primerlerin polimorfizm oram %95.12 olarak bulunmustur. UFFa 13-C07
lokusundan en distik (%66.66) polimorfizm oram elde edilirken, UFFa 01-HO5,
UFFa 02-H04, UFFa 03-B05, UFFa 04-G04, UFFa 08-H09, UFFa 10-H04, UFFa 11-
A1l ve UFFa 14-H09 lokuslarindan ise en yiksek (%100) polimorfizm oram elde
edilmistir.

Basil ve ark. (2006a) 70 cilek ¢cesidinde SSR yontemini kullanarak yaptiklar:
calismada 13 primer ciftinde polimorfizm orammn %16.1 olarak saptanmistir. Milella
ve ark. (2006) 66 cilek gesidini ve bunlarin ebeveynlerini kullanarak aralarindaki
akrabaligi RAPD markdrleri ile belirlemede polimorfizm oranim %90.8 olarak
saptamiglardir. Monfort ve ark. (2006) yabani cileklerde (Fragari vesca) SSR
markorl gelistirmek ve diger turlere aktarilabilirligini arastirmak amagli yaptiklar
calismada diploid Fragaria tirlerinde ortalama %81 polimorfizm oram (en yuksek
%97 ile Fragaria nubicola’ da ve en diustk %63 ile Fragaria iinumae den) elde
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ettiklerini belirtmislerdir. Literatlrde yapilan ¢alismalarla bu ¢alismada elde edilen
sonuglar karsilastirildiginda, bu calismadaki polimorfizm oranlari daha yiksek
bulunmustur.

Calismada kullanilan SSR primerlerinin polimorfizm bilgi icerigi (PBI) ve
ayrrma gugleri de yapilan analizler sonuglarina gore hesaplanip degerlendirmeleri
yapilmistir. Ortalama polimorfizm bilgi igerigi degeri 0.74 olarak bulunmustur. En
distk (0.33) polimorfizm bilgi icerigi degeri UFFa 13-CO7 lokusundan, en yiksek
(0.92) polimorfizm bilgi icerigi degeri ise UFFa 11-A11 lokusundan elde edilmistir.

Gil-Ariza ve ark. (2006) cilekte mikrosatellit markor gelistirme Uzerine
yaptiklar1 galismada 50 adet gilek cesidini 27 SSR primer cifti kullanarak test
etmislerdir. Ortalama polimorfizm bilgi igeriginin 0.76 oldugunu belirtmislerdir.
Keniry ve ark. (2006) SSR yontemini kullanarak 13 adet cilek (Fragaria X
ananassa) cesidini 14 primer cifti kullanarak tammlamislar ve polimorfizm bilgi
icerigini 0.69 olarak belirlemislerdir. Arastiricilarin elde ettigi sonuclar ile bu
calismadaki sonuclar benzerlik gostermektedir.

Primerlerin ayrma giicli (AG) degerleri incelendiginde ise; toplam ayirma
guicli degeri 8.15 olarak belirlenmis olup, en distik (0.35) UFFa 11-A11 lokusundan
elde edilirken, en yuksek (1.33) ayirma giclu degeri ise UFFa 13-C0O7 lokusundan
elde edilmistir.

Hadonou ve ark. (2004) 15 adet Fragaria vesca'da 31 adet mikrosatellit
primerini denemisler ve yaptiklar: ¢calismada ayirma giiciinin 0.24 ile 0.90 (ortalama
0.53) arasinda degistigini belirtmiglerdir. Literatirde yapilan arastirma ile bu
calismadan elde edilen sonuglar karsilastirildiginda, bu calismadaki degerin yiksek
bulunmasinin  nedeni  kullanllan  farkli  primer ciftlerinden  kaynaklandig:
distnul mektedir.

4.2.1. Cilek Genotiplerinin SSR Yontemi ile Aralarindaki Genetik liskilerinin
Belirlenmes

Analiz sonuglarina gore, cilek cesitleri ve genotipleri arasinda genetik
benzerlik indeksinin 0.55-0.94 arasinda degisim gosterdigi belirlenmistir. Calismada
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kullanilan gilek gesitleri ve genotipleri arasindaki Simple Matching (SM) benzerlik
katsayilar1 Ek 2'de verilmistir.

34 cilek ¢esidi ve genotipi genetik benzerlik agisindan incelendiginde,
birbirine en yakin gesitler sirasiyla; 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) olmustur.

Genetik olarak en uzak cesitler ise sirasiyla; 8 nolu genotip ile Call Giant-4
(0.55), Osmanl1 ile Aromas (0.56), 5 nolu genoctip ile Call Giant-4 (0.56), Maya ile
Festival (0.57), Ciloeile 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 bulunmustur (EK 2).

Y apilan SSR analizi sonucunda ¢alismada kullanilan tiim genotip ve ¢esitlerin
birbirinden ayrildigi gordlmistir. Elde edilen soyagacinda 5 farkli ana grup
olusmustur (Sekil 4.7). Birinci grupta 11 cesit, ikinci grupta 17, tglncl grupta 2,
dorduincti grupta sadece Osmanli ve son gruptaise 3 ¢esit yer almustir.

Birinci ana grupta bulunan Whitney ¢esidi diger 10 cilek ¢esidinden ayrilmis
ve bu 10 ¢esitte kendi arasinda iki alt gruba ayrilmistir. Birinci alt grupta Camarosa
ve Cigoulette (0.80) gesitleri arasinda yakin bir iliski oldugu belirlenmistir. Ikinci alt
gruptaise Call Giant-2 ve Call Giant-3 (0.94) ile Call Giant-5 cesitleri arasinda yakin
bir iliski oldugu ve bu cesitlerinde Sweet Charlie cesidi ile aym grupta oldugu
gorulmistur. Belirtilen bu dort ¢esit ile Kabarla gesidi grup olusturarak Rubygem
cesidi ile yakin iliskili oldugu belirlenmistir. Aym grupta yer alan Fern cesidi
yukarida belirtilen 6 ¢esitle grup olusturmus ve bu cesitlerinde Redlans Hope cesidi
ile yakin iligkili oldugu gordlmastar.

Ikinci ana grupta kendi arasinda ¢ alt gruba ayrilmistir. Birinci alt grupta
Maya ve Paros (0.85) cesitleri ile 3 nolu genotip yakin iliskili oldugu belirlenmistir.
Ikinci alt gruptaise 11 ve 17 nolu (0.87) genotipler ile Selva ¢esidinin yakin iliskili
oldugu gorilmis ve bu drneklerle 6 ve 8 nolu genotiplerin yakin iliskili oldugu
belirlenmistir. Bu alt grupta Ciloe ve Honeoye ¢esitleri yakin iliskili bulunmus ve bu
bes ornekten ayr1 bir grup olusturmustur. Uglincl alt grupta ise Alba ve Marlette
(0.89) cssitleri ile 5 nolu genotipin ayr1 bir grup olusturdugu goralmustar. 94/516/2
ve NR-95/42/3 (0.87) no’lu genotipler ile MT-99/20/1 genotipi yakin iligkili oldugu
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bulunmus, MT-99/324/22 genotipi ile ayr1 grup olusturarak diger Ug ¢esit ve genotip
ile baglant1 olusturdugu saptanmustir. Uclincli ana grupta da Aromas ve Elsanta
(0.78) cesitlerinin yakin iligkili oldugu bulunmus olup ayr: bir grup olusturdugu
belirlenmistir. DOrdincti ana grubu ise sadece Osmanli ¢esidinin olusturdugu
saptanmustir. Besinci ana grupta Festival ve Gianna (0.70) cesitleri ile Call Giant-4
cesidinin yakin iligkili oldugu belirlenmistir. (Sekil 4.7).

Arnau ve ark. (2002) 18 adet ISSR primerini 30 adet cilek ¢esidinin
karakterizasyonunda kullandiklarin belirtmislerdir. Elde ettikleri soyagacinda 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) cesitlerinin ayni
grupta yer aldigin ifade etmislerdir. Kuras ve ark (2004) 24 cilek ¢esidi arasindaki
akrabalik iliskilerini belirlemek amaciyla RAPD ve ISSR tekniklerini kullandiklarini
belirtmiglerdir. RAPD analizleri sonuglarina gore elde ettikleri soyagacinda ABD
orijinli Selva (Brighton x (Tufts x Pajaro)) ve Honeoye (Vibrant x Holiday) cesitleri
arasinda yakin iliski oldugunu ve Hollanda orijinli olan Elsanta (Gorella x Holiday)
gesidinin ise bu gruptan olmadigini sonuglarinda ifade etmislerdir. Redmann ve ark.
(2006) 26 adet RAPD markéru kullanarak 10 adet cilek gesidinde genetik cesitlilik
ve karakterizasyon amacl yaptiklar: ¢calismada Camrosa ve Sweet Charlie cesitlerini
soyagacinda aym grupta olduklarim ifade etmigleridir. Literatirde yapilan ¢alismalar
ile bu calismada benzer sonuclar elde edildigi gortlmstir.
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Sekil 4.7. 34 adet cilek cesit ve genotipine SSR tekniginin uygulanmasi sonucu elde
edilen soyagaci
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4.3. CAPS ve SSR Analizlerinin Birlikte Degerlendirilmes ve K arsilastirilmas

4.3.1. CAPS ve SSR Yontemlerinin Polimorfizm ve Ayirma Gicl bakimindan
Karsilastirnlmas

CAPS ve SSR yontemlerinin polimorfizm ve ayirma gict bakimindan
karsilastirilmas: Cizelge 4.5 de verilmistir. CAPS ve SSR yontemleri toplam bant
sayisi ve polimorfik bant sayisi bakimindan karsilastirildiginda, CAPS tekniginden
toplam 63 bant elde edilmis, bunlardan ise 53 adedi polimorfik olarak tespit
edilmistir. SSR yonteminde ise toplam 150 bant elde edilmis, bunlardan ise 145
adedi polimorfik bant olarak tespit edilmistir.

Cizelge 4.3. CAPS ve SSR primerlerinin amplifikasyonu sonucunda elde edilen
toplam bant sayisi (TBS), polimorfik bant sayisi (PBS), polimorfizm
orani(PO), primer basina diisen toplam bant sayisi (PBDTBS), primer basina
disen polimorfik bant sayisi (PBDPBS), polimorfizm bilgi icerigi (PBI) ve
primerlerin ayirma guct (AG) degerleri

Primer | TBS | PBS | PO (%) | PBDTBS | PBDPBS| PBI | AG
Cifti
CAPS| 17 60 | 52 | 85.03 3.53 306 | 031 | 16.81
SSR | 12 | 150 | 145 | 9512 125 1208 | 0.79 | 815

Polimorfizm oram agisindan CAPS yontemi %85.03 degerini verirken, SSR
yontemi ise %95.12 degerini vermistir. Polimorfizm bilgi igerigi bakimindan CAPS
yonteminden 0.31'lik bir deger elde edilirken, SSR yonteminden ise 0.79'luk bir
deger elde edilmistir. Incelenen bu 6zelliler bakimindan SSR yonteminin CAPS
yontemine gore daha polimorfik bir teknik oldugu ortaya ¢ikmstir.

Kullamilan primer cifti esas alinarak primerlerin ayrma guct bakimindan
teknikler karsilastirildiginda ise, SSR tekniginin 12 primer cifti ile 8.15, CAPS
tekniginin ise 17 primer cifti ile 22.81 ayirma guictine sahip oldugu saptanmistir. Elde
edilen bu sonuca gore, CAPS tekniginde kullanilan primerlerin SSR tekniginde
kullanilan primerlere gore daha fazla ayirma glictine sahip oldugu bulunmustur.

CAPS metodunda genellikle bilinen gen dizilerinin gogalmas: stz konusudur
ve uygun kesim enzimleri ile belirlenir. Bu yontemde polimorfizm oramn yiksek
olmasi ve temiz bant elde edilebilmesi igin uygun CAPS primerleri ve uygun enzim

40




4. BULGULAR ve TARTISMA Serap GUNAYDIN

kombinasyonuna ihtiyag vardir (Kunihisa ve ark., 2005). Ancak cilekte farkli
poliploidi seviyelerinden dolay: bazi istenen sonuclarin elde edilemedigi Kunihisa
ve ark. (2003; 2005) tarafindan belirtilmistir. Kaltor cgilekleri (Fragaria x ananassa)
2n=8x=56 kromozoma sahiptir. Bu sebeple bir genotipte bir lokusta beklenen en
fazlaallel sayisi 8'dir.

PCR'la cogaltilmis mikrosatellit markdrler, 6zel lokusa sahip ve yuksek
miktarda polimorfik olmanin avantajina sahiptir. Allel blydkluginin belirlenmesi,
yuksek c¢ozinurlti  elektroforez araciligiyla elde edilir. Ancak bu durumun
belirlenmesi igin On calisma gerektirir. Bu sebeple maliyetli bir yontemdir. Bu
markorler ko-dominanttir ve bu sayede homozigot ve heterozigotlarin ayrimina izin
verir. Mikrosatellit profili (analiz edilen lokusta belirlenen baz cifti), verilen allel
blyukliglyle temsil edilir. Sonugta, pratik agidan mikrosatellit markorlerin,
tekrarlanabilirligi ve standardizasyonu gok kolaydir ve bu nedenle farkl: laboratuarlar
arasindaki verilerin transferi ve karsilastirilmas: imkénlarina sahiptir. Ayrica oteki
PCR’ a dayal:1 tekniklere gore daha fazla bilgi icermesi ve otomasyona uygun olmasi,
az DNA gerektirmesinden dolay1 c¢ok kullamgli bir yontemdir. Ayrica son
zamanlarda farkli bitkilerde molekiler seviyede vyapilan karakterizasyon
calismalarinda siklikla kullanilmaktir (Litt ve Luly, 1989; Powell ve ark.,
1996a;1996b, Gupta ve Varshney, 2000; Goulao ve Oliveira., 2001; Sefc ve ark.,
2001; Wiinsch ve Hormaza, 2002a; 2002b).

4.3.2. Cilek Cesitleri Arasindaki Genetik iliskilerin CAPS ve SSR Verilerinin
Birlikte Degerlendirilmes ile Belirlenmes

Analiz sonucglarina goére cilek cesitleri ve genotipleri arasinda genetik
benzerlik indeksinin 0.59-0.91 arasinda degisim gosterdigi belirlenmistir. Calismada
kullanilan gilek gesitleri ve genotipleri arasindaki Simple Matching (SM) benzerlik
katsayilar1 Ek 3'de verilmistir.

34 cilek cesidi ve genotipi genetik benzerlik agisindan incelendiginde
birbirine en yakin ¢esitler sirasiyla; 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) olmustur.

Genetik olarak en uzak cesitler ise sirasiyla; 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),
Osmanli ile Aromas (0.62), Maya ile Call Giant-4 (0.62) ve 6 nolu genotip ile
Festival (0.62) cesitleri olmustur (Ek 3).

CAPS ve SSR verilerinin birlikte degerlendirilmesi sonucu elde edilen
soyagacina (Sekil 4.8) gore iki ana grup olusmustur. Birinci ana grubu Tarkiye,
Italya ve Fransa orijinli genotipler olustururken, ikinci ana grubu ise ABD ve
Avustralya orijinli genotipler olusturmustur.

Birinci ana grupta Osmanli ¢esidi aynmi grupta yer alan 21 ¢esit ve genotipten
ayrilmistir. Geriye kalan 21 ¢esit ve genotipte kendi arasinda iki alt gruba ayrilmistir.
Birinci alt grupta Camarosa ve Cigoulette (0.81) ile Maya gesitleri yer almustir. Tkinci
alt grup ise yine kendi arasinda iki gruba (a ve b) ayrilmstir. A grubunda Paros ve 3
nolu genotip (0.85) ile Alba ve Marlette (0.90) arasinda yakin bir iliski oldugu
gordlmistar. Bu dort cesit ve genotipin 94/516/2 ve NR-95/42/3 nolu genotipler ile
ayr1 bir grup olusturdugu gorilmuistir. Y ukarida belirtilen alt1 ¢esit ve genotipe MT-
99/324/22 nolu genotipinde yakin iliskili oldugu bulunmustur. ikinci alt grupta yer
alan Ciloe ve Honeoye (0.69) ile MT-99/20/1 ve Selva (0.71) gesitlerinin yakin
iliskili oldugu belirlenmistir. Yine bu gruptayer alan 11 ve 17 nolu genotiplerinde bu
dort cesitle baglantili oldugu gorulmistir. Yapilan analizler sonucunda elde edilen
soyagacina gore, bu grupta yer alan Aromas ve Elsanta ¢esitlerinin bu alt1 genotiple
yakin iliskili oldugu belirlenmistir.

Ikinci ana grubun ise yine aym sekilde iki alt gruba ayrildig: gorulmistur.
Birinci alt grupta Call Giant-2 ve Call Giant-3 (0.91) ile Call Giant-5 cesitlerinin
yakin iligkili oldugu belirlenmistir. Bu 3 ¢esidin, Sweet Charlie ve Rubygem cesitleri
ile baglantili oldugu belirlenmistir. Fern cesidinin ise bu cesitlerle bir grup
olusturdugu yine bu gruba Kabarla ¢esidininde yakin bir iliskisi oldugu saptanmustir.
Bu dort ceside Whitney ve Redlans Hope cssitlerinin de baglantili oldugu
bulunmustur. Ikinci alt grupta ise Festival ve Gianna (0.79) ile Call Giant-4
cesitlerinin yakin iligkili oldugu saptanmustir (Sekil 4.8).
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5. SONUC ve ONERILER

Bu calismada CAPS ve SSR molekiler markor yontemleri kullamlarak 34
adet cilek ¢esit ve genotipinin karakterizasyonu yapilmistir. Cilek cesitlerini ve
genotiplerini CAPS ve SSR yontemleri ile tammlamada kullanilacak polimorfik
primerler belirlenmis olup bu gesit ve genotipler arasindaki genetik iliskiler ortaya
cikartilmistir. Ayrica her iki yontemden elde edilen veriler ayr1 ayr1 degerlendirilerek
yontemler karsilastirilmstir.

Elde edilen bulgular asagida kisaca 6zetlenmistir:

1. CAPS analizleri sonucunda elde edilen verilere gore; APX2-Dra | primeri
toplam ve polimorfik bant agisindan en fazla bandi saglayan primer oldugu
saptanmistir. AUB-Hha |, CT11-Hinf | ve OLP-Dde | primerleri ise en az
polimorfik bant Ureten ve en dustk polimorfizm oramna sahip primerler
oldugu belirlenmistir. En yuksek polimorfizm oram B-CT1-Hinf |, PGPB-Rsa
| PYDB-Hae Ill, APX-Mlu I, APX3-Dra |, B-APX-Mlu I, F3H-Nco I, CHI-
Pwu 11, PGPA-(Acc I-Rsa 1) ve PYDA-(Cfr13-Hae Il1) primerlerinden elde
edilmistir. En dustk polimorfik bilgi icerigi degerininin F3H- Nco |
primerinden ve en yuksek polimorfik bilgi icerigi degerinin ise PGPB-Rsa |
primerlerinden elde edildigi gorulmuistir. En yiksek ayirma gucl degeri
PGPA-(Acc I-Rsa |) elde edilirken en distk ayirma giict degeri ise APX2-
Dra | primerinden elde edilmistir.

2. CAPS verileri kullanilarak elde edilen soyagaci ve benzerlik indeksi
matriksine gore; yabanci orijinli olan Festival ve Call Giant-4 cesitlerinin
yakin akraba olduklar1 ve Turk cilek cesit ve genotiplerinin ise Ciloe ve
Marlette cesitleri ile yakin iliskili gosterdigi belirlenmistir. Italya orijinli
Maya cesidi ise soyagacinda olusan gruplarin hepsinden ayrilarak grup disi
olusum gostermistir. Genel olarak 34 cilek ¢esidi ve genotipine bakildiginda
ise Turk orijinli cesitlerin yabanci orijinli gesitler arasinda grup olusturarak
dagilim gosterdigi ve Ulkemizde genetik cesitliligin oldugu CAPS analizi
sonucunda elde edilen verilere gbre saptanmustir.
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3. SSR analizleri sonucunda elde edilen verilere gore; Toplam allel sayisi ve
polimorfik allel sayisi agisindan UFFa 13-C07 lokusu en disik allel sayisini
Uretmis olup, UFFa 08-HQO9 lokusu ise en fazla alleli vermistir. Polimorfizm
orant bakimindan ise UFFa 13-C07 lokusundan en dusik polimorfizm oran
elde edilirken, UFFa 01-HO05, UFFa 02-H04, UFFa 03-B05, UFFa 04-G04,
UFFa 08-H09, UFFa 10-H04, UFFa 11-A11 ve UFFa 14-HO09 lokuslarindan
en yiksek polimorfizm oram elde edilmistir. En disik polimorfizm bilgi
icerigi degeri UFFa 13-C07 lokusundan, en yuksek polimorfizm bilgi igerigi
degeri ise UFFa 10-HO4 lokusundan elde edilmistir. Primerlerin ayirma giict
degerleri incelendiginde ise; en diistk ayirma giicti UFFa 11-A11 lokusundan
elde edilirken, en yiksek ayirma guct degeri ise UFFa 13-C07 lokusundan
elde edilmistir.

4. SSR verileri kullanilarak elde edilen soyagaci ve benzerlik indeksine gore;
ABD orijinli 3 cesit (Kabarla, Gianna ve Call Giant-4) grup dis1 olusum
gostererek diger cesit ve genotiplerden ayrilmiglardir. Osmanli ¢esidi ise bu
olusan diger 3 gruptan ayrilchgr gortlmistir. Genel olarak elde edilen
soyagacina gore 34 cilek cesidi ve genotipine bakildiginda ise Turk orijinli
gesitlerin yabanci orijinli gesitler arasinda grup olusturarak dagilim gosterdigi
ve ulkemizde genetik cesitliligin var oldugu SSR analizi sonucunda elde
edilen verilere gore saptanmustir.

5. Calismada kullamilan teknikler karsilastirildiginda, incelenen 0zellikler
bakimindan SSR tekniginin CAPS teknigine gore polimorfizm oram (PO) ve
polimorfizm bilgi icerigi (PBI) bakimindan daha tistiin oldugu bulunmustur.
Ancak ayirma guict (AG) bakimindan ise CAPS tekniginin SSR teknigine
gore daha tstiin oldugu belirlenmistir.

Cilek tum dunyada yetistiriciligi yapilan ve tlkemiz igin 6nemli olan bir
bitkidir. Ulkemizde yetistiriciligi yapilan bircok cilek cesidi ekonomik 6neme
sahiptir. Bu cesitlerin karakterize edilmesi 1slah¢ilar icin oldukca 6énemlidir. Ancak,
genetik ¢esitliligin karakterize edilmesi icin kullamlan morfolojik, fizyolojik ve

biyokimyasal yontemler oldukga zaman almakta ve cevresel faktorlerden
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etkilenmektedir. DNA markorleri ile farkli  ekolojik bolgelerdeki  genetik
materyallerin karakterize edilmesi saglanmaktadir.

Bu calisma ile Tiarkiye de ilk defa yaygin yetistiriciligi yapilan ve
yurtdisindan gelen cesit ve genotiplerin molekiler karakterizasyonu CAPS ve SSR
yontemleri kullamlarak yapilmistir. Bu galismanmin devami olarak ileriki donemlerde
diger DNA markor tekniklerinin de (AFLP, ISSR ve SRAP vb) cilege
uygulanmasina devam edilmelidir. Ayrica bu ¢alismalara ek olarak genetik yakinlik
caismalarinda primer sayisinin - ve  kullanllan  g¢esit  sayisimin - artirilmast
Onerilmektedir. Cilekte ekonomik 6neme sahip bazi bitki 6zellikleri ile iliskili DNA
markorlerinin gelistirilmesi 1slah stiresini kisaltma bakimindan oldukca 6nemlidir.

Cilek c¢esit ve genotiplerinin yayilhim alanlarimin  belirlenmesinde, gen
kaynaklarinin karsilastirilmasinda, cilek gesit ve genotiplerinin karakterizasyonunda
ve cilek 1slah programlarinda en iyi ebeveynlerin secilmelerine yardimci olmak
amaci ile bu ¢alismadan ¢ikan sonuglar kullanilmalidir.
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Ek 1. Arastirmada yer alan tim ¢ilek ¢esit ve genotipleri arasindaki CAPS verilerinin degerlendirilmesine ait Simple Matching (SM) genetik benzerlik katsayilari tablosu
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Camarosa -

Maya 082 | -

Cigoulette 0.84 ]| 0.76 | -

Paros 086 | 0.75 | 0.82 | -

Ciloe 082 | 070 | 091 | 085 | -

Alba 082 | 067 | 082 | 090 | 0.89 | -

Marlette 085|070 | 081|086 | 094 | 091 | -

Osmanli 082 | 069 | 085 | 082 | 087 | 0.87 | 0.86 | -

3 nolu genotip 082071079 | 085|087 | 093|091 088 | -

5 nolu genotip 078 |1 071|081 | 086|088 | 087|089 | 079 | 086 | -

6 nolu genotip 071|062 | 072 | 083 | 083 | 083 | 086 | 0.78 | 0.84 | 0.90 | -

8 nolu genotip 073|061 |070| 079 | 083|088 | 087 | 078 | 090 | 082 | 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 | -

94/516/2 080 | 064 | 0.75 | 083 | 087 | 090 | 091 | 082 | 087 | 088 | 0.88 | 0.85 | 0.89 | 0.88 | -

MT-99/324/22 074 | 067 | 083 | 0.77 | 086 | 0.79 | 0.76 | 0.79 | 0.79 | 0.76 | 0.77 | 0.77 | 0.83 | 0.88 | 0.86 | -

MT-99/20/1 073 | 067 | 086 | 0.77 | 090 | 082 | 0.81 | 082 | 0.82 | 0.74 | 0.75 | 080 | 0.83 | 082 | 0.82 | 0.93 | -

NR/95/42/3 0.77 | 067 | 0.78 | 0.86 | 0.84 | 0.89 | 0.87 | 0.88 | 090 | 084 | 0.79 | 082 | 0.83 | 081 | 088 | 0.82 | 0.84 | -

Aromas 067 | 061|080 | 071|084 | 075|074 | 075|075|079]|075|075|081L| 086|080 09 | 087 | 0.75 | -

Selva 066 | 059 | 0.77 | 0.72 | 086 | 0.72 | 0.79 | 0.70 | 0.72 | 0.78 | 0.74 | 0.77 | 0.83 | 082 | 0.83 | 091 | 0.87 | 0.77 | 0.88 | -

Honeoye 061 | 062 | 076 | 0.72 | 084 | 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 | 090 | 0.86 | -

Elsanta 065 | 064 | 075|077 | 085 | 081|076 | 075 | 075|083 | 081|073 |075| 081|087 |087|081L|081L|08 | 08 | 089 | -

Fern 065 | 066 | 081 | 069 | 081 | 0.75 | 0.74 | 0.74 | 0.76 | 0.71 | 069 | 0.70 | 0.70 | 0.70 | 0.75 | 0.86 | 093 | 0.79 | 088 | 0.83 | 0.83 | 0.81 | -

Festival 068 | 0.73 | 0.74 | 0.72 | 0.76 | 0.75 | 0.72 | 0.74 | 0.76 | 069 | 0.70 | 067 | 0.70 | 0.74 | 0.79 | 0.86 | 0.86 | 0.78 | 0.80 | 0.76 | 093 | 0.85 | 0.90 | -

Gianna 072 | 063 | 077|075 | 080|079 |079| 077 | 079|076 | 072 | 074 | 077 | 0.75 | 080 | 0.79 | 0.60 | 0.81 | 084 | 0.79 | 081 | 0.79 | 0.84 | 0.81 | -

Kabarla 072 | 069 | 084 | 0.72 | 087 | 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 | 090 | 0.86 | 0.81 | 0.83 | 0.87 | 0.81 | 0.81 | -

Call giant-2 070 | 074|079 | 074 | 081 | 0.77 | 0.77 | 0.75 | 0.77 | 0.71 | 0.70 | 0.72 | 0.75 | 0.74 | 0.74 | 0.84 | 089 | 0.78 | 082 | 0.78 | 081 | 0.81 | 092 | 092 | 0.85 | 0.79 | -

Call giant-3 080 | 067 | 0.78 | 083 | 0.86 | 0.86 | 0.85 | 0.81 | 0.87 | 080 | 0.81 | 080 | 0.84 | 085 | 090 | 0.89 | 091 | 087 | 085 | 0.80 | 0.77 | 0.82 | 0.87 | 0.88 | 0.92 | 0.83 | 0.85 | -

Call giant-4 070 | 071|076 | 074 | 078 | 0.77 | 0.74 | 0.75 | 0.77 | 0.71 | 0.72 | 069 | 0.72 | 0.75 | 0.77 | 0.84 | 084 | 0.76 | 0.78 | 0.74 | 0.78 | 0.83 | 085 | 095 | 0.79 | 0.79 | 0.90 | 0.87 | -

Call giant-5 074 | 065 | 077 | 078 | 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 | 092 | 0.88 | -

Sweet Charlie 066 | 064 | 0.72 | 070 | 083 | 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 | 084 | 0.79 | 0.79 | 0.83 | 088 | 0.85 | 0.77 | 0.84 | 0.84 | 085 | 0.84 | 0.83 | -

Rubygem 074 | 061 | 076 | 077 | 081 | 084 | 079 | 079 | 084 | 0.79 | 080 | 0.78 | 0.79 | 085 | 0.87 | 091 | 089 | 0.84 | 088 | 0.81 | 081 | 0.87 | 085 | 085 | 0.85 | 0.79 | 0.84 | 093 | 0.84 | 092 | 0.84 | -

Whitney 068 | 056 | 0.71 | 072 | 081 | 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 | 080 | 0.78 | 0.72 | 0.77 | 081 | 0.77 | 0.84 | 0.77 | 0.79 | 088 | 0.82 | 090 | 0.90 | 0.85 | -

Redlans Hope 065 | 063 | 067 | 065 | 071 | 0.72 | 0.72 | 0.67 | 0.73 | 065 | 0.67 | 0.70 | 0.74 | 0.70 | 0.80 | 0.83 | 0.84 | 0.74 | 082 | 0.78 | 0.76 | 0.81 | 084 | 0.87 | 0.81 | 081 | 0.85 | 083 | 0.89 | 085 | 0.90 | 0.82 | 0.87 | -

55




Ek 2. Arastirmada yer alan tiim cilek gesit ve genotipleri arasindaki SSR verilerinin degerlendirilmesine ait Simple Matching (SM) genetik benzerlik katsayilar1 tablosu
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Camarosa -

Maya 0.78 | -

Cigoulette 0.80 | 0.77 | -

Paros 076 | 0.85 | 0.73 | -

Ciloe 076 | 0.71 | 0.76 | 0.75 | -

Alba 075 081|078 | 085 | 080 | -

Marlette 071 073|074 | 077 | 0.79 | 0.89 | -

Osmanli 068 | 0.73 | 0.70 | 0.75 | 066 | 0.70 | 0.69 | -

3 nolu genotip 071|073 | 065|085 | 069 | 080|078 | 076 | -

5 nolu genotip 067 | 068 | 066 | 0.70 | 081 | 0.79 | 0.82 | 0.63 | 0.68 | -

6 nolu genotip 069 | 068 | 067 | 0.73 | 0.75 | 0.75 | 0.72 | 0.67 | 0.79 | 0.81 | -

8 nolu genotip 061 | 067 | 064 | 0.73 | 080 | 0.73 | 0.79 | 065 | 0.75 | 081 | 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 | 068 | 0.71 | 0.71 | 0.71 | 0.74 | 065 | 0.75 | 0.75 | 0.79 | 0.77 | 0.87 | -

94/516/2 072 073 |070| 078 | 080 | 084 | 0.80 | 068 | 0.77 | 080 | 0.83 | 0.78 | 0.80 | 0.78 | -

MT-99/324/22 073 ]| 074|073 )| 076 | 070|080 | 076 | 071 | 076 | 069 | 0.76 | 0.70 | 0.76 | 0.75 | 0.80 | -

MT-99/20/1 0741 075 075]| 074|078 | 075|073 |065|070|075]|081|081L]|079| 076 | 084 | 080 | -

NR/95/42/3 071078 073|078 |075]|084|079| 069 |081|072]|079|075|075| 071|087 |081]| 083]| -

Aromas 067 | 064 | 064 | 0.66 | 0.71 | 0.68 | 0.68 | 0.56 | 0.66 | 0.77 | 0.67 | 0.72 | 0.68 | 068 | 0.72 | 0.64 | 0.73 | 0.70 | -

Selva 0731071073071 |081]|073|074| 066|071 | 076|080 | 081|084 |083|082|075| 084|079 078 ]| -

Honeoye 068 | 066 | 0.75 | 0.68 | 086 | 0.70 | 0.68 | 0.65 | 063 | 0.75 | 0.75 | 0.79 | 0.77 | 0.74 | 0.75 | 0.72 | 0.80 | 0.72 | 0.72 | 0.84 | -

Elsanta 068 | 062 | 068 | 0.71 | 0.72 | 0.64 | 065 | 065 | 0.70 | 069 | 0.68 | 0.72 | 0.74 | 0.77 | 0.71 | 0.62 | 0.72 | 0.67 | 0.78 | 0.78 | 0.77 | -

Fern 073 | 066 | 0.78 | 0.74 | 0.71 | 0.74 | 0.72 | 0.65 | 0.73 | 064 | 0.68 | 069 | 0.73 | 0.76 | 0.70 | 0.75 | 0.75 | 0.71 | 064 | 0.75 | 0.72 | 0.70 | -

Festival 066 | 057 | 067 | 0.67 | 061 | 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 | 061 | 0.64 | 0.62 | 0.67 | 0.74 | -

Gianna 068 | 0.67 | 0.70 | 0.69 | 066 | 0.74 | 0.71 | 0.61 | 0.67 | 065 | 0.63 | 062 | 0.67 | 066 | 0.70 | 0.71 | 0.67 | 0.71 | 064 | 0.71 | 063 | 0.64 | 0.74 | 0.79 | -

Kabarla 079 | 068 | 0.73 | 0.78 | 064 | 0.73 | 0.67 | 0.66 | 0.73 | 062 | 0.69 | 063 | 0.68 | 0.71 | 0.72 | 0.76 | 0.71 | 0.73 | 069 | 0.72 | 0.66 | 0.69 | 0.76 | 0.72 | 0.76 | -

Call giant-2 076 | 070 | 0.75 | 080 | 069 | 0.75 | 0.70 | 0.67 | 0.79 | 065 | 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-3 075 | 068 | 0.73 | 0.78 | 0.70 | 0.72 | 0.68 | 0.66 | 0.75 | 065 | 0.70 | 0.71 | 0.69 | 0.75 | 0.70 | 0.77 | 0.76 | 0.71 | 069 | 0.76 | 0.71 | 0.71 | 0.78 | 0.68 | 0.72 | 0.81 | 0.94 | -

Call giant-4 070 | 058 | 0.70 | 0.63 | 057 | 0.63 | 0.61 | 657 | 0.65 | 0.56 | 0.60 | 0.55 | 0.62 | 061 | 059 | 0.64 | 0.60 | 059 | 058 | 0.65 | 061 | 0.67 | 068 | 0.70 | 0.72 | 0.72 | 0.72 | 0.71 | -

Call giant-5 077 | 069 | 076 | 0.79 | 0.71 | 0.76 | 0.73 | 0.68 | 0.75 | 068 | 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 078 | 069 | 082 | 0.76 | 0.72 | 0.71 | 068 | 0.68 | 0.71 | 064 | 069 | 069 | 0.71 | 0.73 | 0.70 | 0.72 | 0.75 | 0.72 | 066 | 0.75 | 0.76 | 0.73 | 080 | 0.73 | 0.68 | 0.76 | 0.84 | 084 | 0.74 | 0.86 | -

Rubygem 072 | 068 | 0.73 | 0.74 | 0.70 | 0.76 | 0.70 | 0.62 | 069 | 069 | 0.75 | 0.70 | 0.72 | 0.75 | 0.74 | 0.74 | 0.77 | 0.72 | 065 | 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 069 | 069 | 0.74 | 0.69 | 0.70 | 0.70 | 0.68 | 0.66 | 0.68 | 0.60 | 0.63 | 069 | 0.72 | 069 | 0.72 | 0.74 | 0.76 | 0.76 | 064 | 0.76 | 069 | 0.66 | 0.74 | 0.65 | 0.69 | 0.73 | 0.74 | 0.76 | 0.69 | 0.76 | 0.81 | 0.78 | -

Redlans Hope 076 | 071 | 0.76 | 0.73 | 068 | 0.72 | 0.69 | 0.69 | 0.69 | 063 | 0.66 | 066 | 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. Arastirmada yer alan tim ¢ilek ¢esit ve genotipleri arasindaki CAPS ve SSR verilerinin birlikte degerlendirilmesine ait Simple Matching (SM) genetik benzerlik katsayilar: tablosu

() [
, o NERE TlE L E | g
Q = o g o i Q

Sl e |2, ol |8 |5 |22828228z282282328 | 53 |8|¢8 |« |5 ¢ T le g |2 8|8 |8 5|28 |2
s |8 |8 |28 |z |& 28282828 8 cE/S (e lele|s 5|2 5|8 |l8E|Elz5|R |7 |7 S |2 |3
(@] = O E O < = O oD 0D 0D oD OG5S S =8| = 4 < g T m Sf 0] X (@] (@] (@] (@] % x = 14

Camarosa -

Maya 0.79 | -

Cigoulette 081 ]| 772 | -

Paros 791 | 823 | 758 | -

Ciloe 698 | 715 | 803 | 782 | -

Alba 771 | 771 | 796 | 866 | 828 | -

Marlette 753 | 726 | 762 | 800 | 0.83 | 0.90 | -

Osmanli 072 072 | 074|077 | 071 ]| 075 | 0.74 | -

3 nolu genotip 074 072 | 069|085 | 074|084 | 081 | 080 | -

5 nolu genotip 069 | 069 | 070 | 0.74 | 083 | 0.82 | 0.84 | 0.68 | 0.73 | -

6 nolu genotip 070 | 066 | 069 | 0.76 | 0.77 | 0.77 | 0.76 | 0.70 | 0.80 | 0.83 | -

8 nolu genotip 064 | 065 | 067 | 074 | 081 | 0.77 | 0.81 | 0.68 | 0.79 | 081 | 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 | -

94/516/2 074 | 070 | 0.72 | 080 | 082 | 085 | 083 | 0.72 | 0.80 | 082 | 0.84 | 080 | 0.83 | 0.81 | -

MT-99/324/22 073 072|076 | 076 | 075 | 080 | 0.76 | 0.73 | 0.77 | 0.71 | 0.76 | 0.72 | 0.78 | 0.79 | 0.81 | -

MT-99/20/1 0741 072|078 | 075|081L]|077 | 075|070 | 073 |075]|079| 081|080 | 077|084 | 083 -

NR/95/42/3 075 075|074 080|078|08 |081L|074|083]| 075|079 | 077|077 | 074 | 087 | 085 | 0.83 | -

Aromas 067 | 063 | 068 | 0.67 | 0.74 | 0.70 | 0.70 | 0.62 | 069 | 0.78 | 069 | 0.73 | 0.71 | 0.73 | 0.74 | 0.71 | 0.77 | 0.71 | -

Selva 071|067 | 075]| 071 | 082|073 | 075|067 | 071|076 | 078 | 080 | 084 | 083|082 | 080 | 085|078 | 081 | -

Honeoye 066 | 065 | 075 | 069 | 085 | 0.71 | 0.70 | 0.69 | 066 | 0.75 | 0.74 | 0.78 | 0.77 | 0.75 | 0.75 | 0.75 | 081 | 0.74 | 0.77 | 0.85 | -

Elsanta 067 | 063 | 070 | 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 071 )| 066 | 0.78 | 0.72 | 0.74 | 0.74 | 0.72 | 0.68 | 0.73 | 066 | 0.68 | 0.70 | 0.72 | 0.74 | 0.71 | 0.78 | 080 | 0.73 | 0.71 | 0.77 | 0.75 | 0.73 | -

Festival 067 | 062 | 069 | 0.68 | 065 | 0.68 | 0.66 | 0.64 | 0.70 | 061 | 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 069 | 065 | 072|071 | 069 | 075|073 | 065|070 | 068 | 0.66 | 065 | 0.70 | 068 | 0.73 | 0.73 | 0.72 | 0.74 | 0.70 | 0.73 | 068 | 0.68 | 0.76 | 0.79 | -

Kabarla 0.77 | 068 | 0.76 | 0.76 | 0.70 | 0.73 | 0.70 | 0.68 | 0.74 | 066 | 0.69 | 065 | 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 0741 071|076 | 078 | 072 | 0.75 | 0.72 | 0.69 | 0.78 | 067 | 0.73 | 0.72 | 0.72 | 0.75 | 0.73 | 0.78 | 0.80 | 0.77 | 0.73 | 0.78 | 0.74 | 0.75 | 083 | 0.76 | 0.77 | 0.81 | -

Call giant-3 076 | 067 | 0.74 | 0.79 | 0.74 | 0.76 | 0.73 | 0.70 | 0.78 | 069 | 0.73 | 0.74 | 0.73 | 0.77 | 0.76 | 0.8 080 | 076 | 0.73 | 0.77 | 0.72 | 0.73 | 0.80 | 0.74 | 0.77 | 081 | 0.91 | -

Call giant-4 070 | 062 | 0.70 | 0.66 | 063 | 0.67 | 0.64 | 0.68 | 0.68 | 060 | 0.63 | 0.59 | 0.65 | 065 | 0.64 | 0.70 | 0.66 | 0.64 | 063 | 0.67 | 065 | 0.71 | 0.73 | 0.77 | 0.74 | 0.74 | 0.77 | 0.75 | -

Call giant-5 076 | 067 | 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 075|068 | 082 | 074 | 0.75| 0.71 | 069 | 0.69 | 0.72 | 066 | 0.70 | 0.70 | 0.72 | 0.73 | 0.73 | 0.76 | 0.79 | 0.73 | 0.71 | 0.76 | 0.76 | 0.76 | 082 | 0.76 | 0.71 | 0.71 | 0.78 | 0.84 | 0.84 | 0.77 | -

Rubygem 072 | 066 | 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 | 080 | 0.75 | 0.71 | 0.77 | 0.74 | 0.73 | 080 | 0.74 | 0.77 | 0.75 | 0.80 | 082 | 0.71 | 085 | 0.82 | -

Whitney 069 | 065 | 074 | 0.70 | 0.73 | 0.72 | 0.70 | 0.68 | 0.70 | 064 | 066 | 0.70 | 0.73 | 0.72 | 0.75 | 0.76 | 0.78 | 0.76 | 068 | 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 073 | 068 | 0.76 | 0.71 | 069 | 0.72 | 0.70 | 0.68 | 0.70 | 064 | 0.66 | 067 | 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 | 080 | 0.81 | 0.75 | 0.79 | -
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