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EGE UNIVERSITESI FEN BILIMLERI ENSTITUSU
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EU Lisansiistii Egitim ve Ogretim Y®&netmeliginin ilgili hiikiimleri uyarinca
Yiiksek Lisans Tezi olarak sundugum “Bazi Kendilenmis Seker Misir Hatlarinin
Seker Igeriklerinin Belirlenmesi ve Ilgili Molekiiler Markérler ile Taranmasi”
baslikli bu tezin kendi ¢alismam oldugunu, sundugum tiim sonug, dokiiman, bilgi
ve belgeleri bizzat ve bu tez calismasi kapsaminda elde ettigimi, bu tez
calismasiyla elde edilmeyen biitiin bilgi ve yorumlara atif yaptigimi ve bunlari
kaynaklar listesinde usuliine uygun olarak verdigimi, tez c¢aligmasi ve yazimi
sirasinda patent ve telif haklarini ihlal edici bir davranisimin olmadigini, bu tezin
herhangi bir boliimiinii bu iiniversite veya diger bir iiniversitede bagka bir tez
calismasi i¢inde sunmadigimi, bu tezin planlanmasindan yazimina kadar biitiin
sathalarda bilimsel etik kurallarina uygun olarak davrandigimi ve aksinin ortaya

¢tkmasi durumunda her tiirlii yasal sonucu kabul edecegimi beyan ederim.
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OZET

BAZI KENDILENMIS SEKER MISIR HATLARININ SEKER
ICERIKLERININ BELIRLENMESI VE ILGILI MOLEKULER
MARKORLER iLE TARANMASI

Civi, GiZEM

Yiiksek Lisans Tezi, Tohumluk Bilimi ve Teknolojisi Ana Bilim Dali
Tez Danismani: Prof. Dr. Muzaffer TOSUN
Aralik 2015, 47 sayfa

Calismada, Amerikan Tarim Bakanligi’ndan temin edilen 26 kendilenmis
tath nusir hatti ile Ege Universitesi Ziraat Fakiiltesi Tarla Bitkileri Boliimii
tarafindan gelistirilen 23 adet kendilenmis tatlh musir hatti kullanilmistir.
Denemede toplam farkli 49 adet kendilenmis tatli misir hatt1 2015 yilinda latis
deneme deseninde ekilmistir. Bitkiler 4-5 yaprakli donemde iken DNA izolasyonu
icin yaprak ornekleri alinmistir. Koganlarin hasadindan sonra tanelerdeki toplam
seker igerikleri Luff- Schoorl metodu ile tayin edilmistir. Ayn1 zamanda tath
misirda seker igerigini kontrol eden genlerin bazilarina ait 9 adet SSR markérii
kullanilarak 49 bitkiden olusan kendilenmis tatli misir populasyonunda molekiiler

tarama yapilmistir.

Calismada kullanilan 49 adet kendilenmis tatli misir hattindaki toplam seker
igerigi % 16,84 ile % 0.66 arasinda degismistir. Calismamizda tatli misirin seker
igerigi ile iliskili su geni i¢in umcl031, shl geni i¢in phi44, sh2 geni i¢in
umc2276 ve eal geni igin phi328175 markorlerinin daha uygun olduklar
belirlenmistir. Ayrica, at disi misirlarin seker orani en fazla % 4.0 oldugundan,
caligmamizdaki kendilenmis hatlardan 24 adedinin toplam seker icerigi bu
degerden daha yliksek bulunmustur. Bu genotiplerin hibrit seker misir ¢esitlerinin

gelistirilmesinde ebeveyn olarak kullanilabilecekleri sonucuna varilmstir.

Anahtar sozciikler: Kendilenmis tatli misir hatlari, Toplam seker igerigi,
SSR markd,rleri, Markor taramasi






ABSTRACT

DETERMINATION OF SUGAR CONTENT OF SOME INBRED
SWEET CORN LINES AND SCREENING WITH SSR MARKERS

CIVi, Gizem

MSc in
Department of Variety Development

Supervisor: Prof. Dr. Muzaffer TOSUN
December 2015, 47 pages

In this study we evaluated 26 sweet corn inbred lines which is obtained from
the U.S. Department of Agriculture and 23 sweet corn inbred lines developed by
Ege University, Faculty of Agriculture, Field Crops Department. In total 49
different sweet corn inbred lines were planted with lattice experimetal design in
2015. The leaf samples were taken when they were within 4-5 leaf stage for DNA
isolation. After harvesting of the corn cobs, total sugar content in the kernel were
measured by Luff-Schoorl method. At the same time, moleculer screenings were
carried out by using 9 SSR marker which is related to sugar content genes in 49
inbred sweet corn lines.

The total sugar content were ranged from 0,66 % to 16,84 % in 49 sweet
corn inbred lines. For genes which are related to the sugar content of sweet corn
was determined to more suitable umc1031 primer for su gene, phi44 primer for
sh-1 gene, umc2276 primer for sh-2 gene and phi328175 primer for ea-1 gene. In
addition to, since dent corn sugar content is the most 4.0 %, the total sugar content
of 24 inbred lines in this study were found higher than 4.0 %. We concluded that
these genotypes can be used as parental genotypes for improved of hybrid sweet
corn cultivars.

Keywords: Sweet corn inbred line, kernel soluble sugar content, SSR
marker, screening marker
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1. GIRIS

Misir, Graminaeae familyasi, Panicoideae alt familyas1 ve Maydeae
oymaginda yer almaktadir. Insanlar ve hayvanlar tarafindan kullanilan bir bitki
olarak musir, yiiz yillardir Bat1 yarim kiirede 6nemli bir bitki olmustur. Merkezi ve
Giliney Amerika’nin yerel halklart misirt uzun siire hem sebze hem de daha az
bozulabilen {iriin olarak kullanmislardir. Misirin - gelistirilmesi ayni yarim

kiiredeki medeniyetlerle birlikte paralellik géstermistir.

Kiiltiir misirinin diinyaya yayilmasi Christopher Columbus’un Amerika’y1
kesfinden (1492) sonra olmustur. Misirin  orijini  henliz tam olarak
saptanamamustir. Misirin orijini hakkinda arastiricilar tarafindan birgok teori ileri
stiriilmiistiir fakat bu teorilerin hi¢ biri tam olarak tatmin edici degildir. Tatli misir
ise 1770 yillarinda belgelenmis, 1820 yillarinda tohum kataloglarinda yerini
almistir. Tirkiye’ye 1930 yilinda getirilmistir. Tathh misir baslarda beyaz
daneliyken 1902 yilinda Golden Bantom adli arastirict tarafindan sari1 daneli

varyeteler gelistirilmistir.

Misir kiiltiir bitkileri icerisinde diinyada en fazla tiretimi yapilan bitki tiirii
olup ozellikle insan gidasi ve hayvan yemi olarak tiiketilmektedir. Ayrica musir
endiistriyel olarak nisasta, irmik, surup, dekstrin, yag ve alkol gibi destilasyon ve
fermantasyon iiriinlerinin elde edilmesinde kullanilmaktadir. Diinya genelinde
tretilen misirin % 60’1 hayvan yemi, % 20’si insan gidasi olarak dogrudan
tikketim, %10’u islenmis gida ve %10’u diger tiiketimler ile tohumluk olarak
kullanildigi tahmin edilmektedir (Bilgic ve ark. 2012). Ulkemizde iiretilen
yaklastk 4.25 milyon ton misirin (Anonim, 2009) % 65-70’1 hayvan
beslenmesinde % 20°’si seker, nisasta ve yag sanayinde, geri kalan kisim ise gida
ve diger amaglarla kullanilmaktadir (Kirtok, 1998; Ozcan, 2009). Taze tiiketimi
yapilan misirin insan beslenmesinde daha ¢ok haglanarak ya da kozlemelik olarak
tiketimi yapilirken son yillarda cerezlik tiiketim sekli de giderek
yayginlasmaktadir (Kara, 2012).

Misir tanesi kuru madde olarak yaklasik % 60-78 nisasta, (nisastanin %
25’ini amiloz geri kalanin1 amilopektin olusturur) % 6-12 protein, % 3.1-5.7 yag,
% 1.0-3.0 seker ve % 1.1-3.9 kiil igermektedir. Tanesi B vitamini bakimindan
zengin iken, embriyosu ise E vitamini acisindan zengindir. Misir tanesinde
bulunan yiiksek enerji, nisasta ve yag icerigi, hayvan yemi, insan gidasi ve sanayi

tirtinleri olarak ¢ok genis kullanim alanina sahip olmasina neden olmaktadir. Tatl



musirin tanesi ise % 71 nisasta, % 5-9 protein, % 3-4 yag, % 2-6 seker

icermektedir.

Tirkiye’de ise misir toplam 6.599.980 da iiretim alaninda 5.900.000 ton
iiretim ile gergeklestirilmektedir (TUIK, 2013). Tatli misir iiretim miktarlari
hakkinda kesin bilgiler bulunmamakla birlikte diinyada toplam 350 bin ha alanda
tathh misir liretimi yapilmakta ve bunun da %20’si Avrupa Birligi iilkelerinde
bulunmaktadir (Anonymous, 2009; Bavec et al. 2013). Diinya’da dondurulmus
tatlh misir ithalati 332 milyonun iizerindeyken konserve tatli misir 876 milyon
civarindadir (FAOSTAT 2013). Tatli misirin 6nde gelen ihracatcilart biiyiiyen
kentlesmeden dolayr Amerika Birlesik Devletleri (ABD), Macaristan, Fransa,
Yeni Zelanda, Belgika ve Tayland’tir.

Ulkemizde, son yillarda islenmis musir iiriinleri tiiketimi arttig1 halde, tath
misirin  yeterince  taninmamasindan  dolayr  liretimde Onemli artislar
gbézlenmemistir. Diger bir ifadeyle, tatli misir yetistiriciligi iilkemizde, dar bir
alanda ve az sayida gesitle yapilmaktadir (Ozgam, 2012). Tiiketilen seker misirin
biiylik bir kismi1 yurt disindan ithal edilmektedir. Bununla birlikte yurt ici seker
mustr iiretimi de giin gegtikge artmaktadir. Yaklasik 60 bin tonluk tiiketimin {icte
biri lilkemizde iretilmekte ve iiretilen hibrit seker musirlarin  biiylik bir
cogunlugunu yabanci sirketlerin gesitleri olusturmaktadir. Yine tiiketimin biiyiik
bir kismin1 da konserve iirlinler olusturmaktadir. Seker misirin iilkemizde taze siit
muisir olarak tiikketimi yoktur. Taze tiiketim at disi misirlarin erken donemde hasat
edilmeleri ile yapilmaktadir. Seker misirin koganlar1 kiiclik ve toplam sekerdeki
degisimi yliksek olmast nedeniyle uzun siire dis kosullarda muhafaza
edilemediginden taze tiiketimi ¢ok yaygin degildir. Ayn1 zamanda uzun stire dig
kosullarda kalan seker musir tanelerinde deformasyon (¢okme) da meydana
gelmektedir.

Tath misirda ilk gelistirilen ¢esitler diislik seker oranina sahiptir. Diinyada
yeni gelistirilen seker oranlar1 yiiksek c¢esitler hizla bunlarin yerini almaktadir.
Ulkemizde seker orani arttirilmis yeni gesitler fazla bulunmamaktadir. Ulkemizde,
Jubilee ve Merit gibi diisiik seker igerikli ¢esitlerin yaninda populasyon veya
kompozit niteligindeki gesitler de yetistirilmektedir (Cesurer ve Ulger, 1997;
Sencar ve ark., 1999; Turgut ve Balc1, 2001; Oktem ve Oktem, 2006).

Ekonomik ©nemi ve yetistirme alanlar1 artan tath misirda endiistriye

islenecek iirlinlerde bazi teknolojik kalite Ozellikleri aranmaktadir. Bunlar



arasinda tanenin seker igerigi, tane rengi ve tane randimani ilk siralarda yer
almaktadir (Paterniani vd., 2000). Tane rengi, tane sekli, ¢iceklenme siiresinin
genotiplerin morfolojik incelenmesinde kullanilabilecegini belirtilirken, Bandel
(1987) tatli misirda sekiz farkli tane tipi oldugunu belirlemistir. Bolgelere gore
uygun ¢esitlerin belirlenmesinde bolgenin ekolojik 6zellikleri ve tiiketici tercihleri
dikkate alinmalidir. Tathh musir g¢esit gruplar agisindan farkli 6zelliklere sahip
genotipler bulunurken iiniform olgunlasma gdsteren iri koganli, sar1 taneli, seker
igerigi yiiksek, hastalik ve zararlilara dayanikli verimli gesitler tercih edilmektedir
(Thomson and Kelly, 1957).

Anormal endosperm fenotipine sahip misir mutantlari nisasta biyosentez
yolunun anlasilmasina oOnemli katkilarda bulunmuslardir (Preiss, 1991).
Karbonhidrat sentezinin kontrol edilmesinde ve endospermde depolanmasindaki
gen etkileri heniiz tamamen anlasilmamis olmasina ragmen, endosperm
karbonhidrat bilesimindeki degisiklik tatli misir 1slahgilar1  tarafindan
kullanilmaktadir. Bu genler 6rnegin bt2, shl ve sh2 glikozun olusumuna yardim
ederken ael, sul ve wxl nisasta metabolizmasmin son iiriinleri olan amiloz ve
amilopektini iireten enzimleri kodlarlar (Hossain et al., 2015). Daha sonra seker
miktarini arttiran ve raf 6mriinii uzatan “Shrunken (Sh-2)” ve “Sugary Enhancer
(Se)” genleri ticari hatlara eklenmistir. Sul tipinde hasattan sonra seker
seviyesinin hizla diismesine ragmen Sh2Sh2 mutantlar ise daha yiiksek seker
miktar1 sayesinde dane olgunlasma asamasinda karbonhidrat miktar1 azalmistir.
Yiiksek seker seviyesi nedeniyle “siiper tatli” ya da “ekstra tatli misir” olarak
adlandirilir (Hossain et al., 2015).

Herhangi bir gen havuzunda genetik ¢esitliligin bilinmesi 1slah programin
tasarlamada gerekli olan bir bilgidir. Ozellikle melezleme de kullanilacak
anaglarin  mevcut durumunun bilinmesiyle bitki islahinin etkinlik derecesi
arttinnlabilir. Ozellikle misir gen havuzu icinde genetik cesitlilik calismalar cok
yogun bir sekilde yapilmis ve yapilmaya devam edilmektedir. Ornegin, ABD
ticari melez misir ¢esitlerinin orijini agik tozlanan “Reid” ve “Lancester” isimli iki
populasyondan elde edilen saf hatlarin melezlerine dayanmaktadir (Goodman,
1990; Darrah et al., 1986).



Bu c¢alismanin amaci, hibrit tath misir (Zea mays saccharata Sturt.)
1slahinda kullanilmak tizere gelistirilmis kendilenmis tatli misir hatlarinda kogan
hasadindan sonra toplam seker igerigi en yiiksek olan genotiplerin belirlenmesidir.
Bu amagla kendilenmis tatli misir danelerinde hangi genlerin bulundugunu
molekiiler markorler (SSR markorleri) kullanarak saptamak ve tanedeki seker
igerigi ile iliskilerini ortaya koymaktir. Ayrica bu kapsamda markor destekli
seleksiyon ile seker igerigi yiiksek ve raf omrii uzun yerli tathh musir hibrit ¢esit
adaylarinin elde edilmesinde uygun ebeveynlerin molekiiler diizeyde gelistirilmesi
de hedeflenmistir.



2. ONCEKIi CALISMALAR

Tathh musir varyeteleri diger musir varyetelerine kiyasla iyi lezzetli, kremsi
dokuya sahip burusuk daneler olarak goziikiir. Tatli misir, bilesim agisindan diger
misirlardan farklhidir. Siit olum donemi sonunda hasat edildiginde seker orami
diger misir varyetelerinden daha yiiksek olup, danesinde daha fazla yag ve protein
bulundurmaktadir (Coskun, 2006). Karotenoid bilesiklerinden glutein ve zea
ksantinin énemli kaynagidir. Tatli misir diger misir tiplerine gore ortama daha
yiiksek 1s1 yaymakta ve dolayisiyla solunum hizi da daha yiiksek olmaktadir. Bu
nedenle yiiksek ortam sicakliginda tath misirda hizli bir seker kaybi
gozlenmektedir (Evensen ve Bayer ,1986 ; Olsen et al., 1991). Diisiik sicaklikta
ise enzimatik faaliyetler yavaslayacagindan ve aktif hiicre cogalmasi da
azalacagindan dolay1 depo maddelerinin parcalanmasi da yavaslamaktadir. Khun,
(1995) tatlhi misir tanesinin ortalama besin bilesimini asagidaki sekilde

belirlemistir (Cizelge 1.1).

Cizelge 1.1. 110-120 gr tath misirin ortalama besin bilegimi.

Taze Dondurulmus Pisirilmis Konserve
Tath Misir Tath Misir Tath Masir Tath Misir
Kalori 66 67 89 79
Karbonhidratlar, gr 14 16 20 18
Yag, gr 0.9 0.06 1.0 0.5
Protein, gr 2.4 2.4 2.7 2.4
Sodyum, mg 11.7 4.0 11.7 11.7
A Vitamini* 4 4 2 2
C Vitamini* 8 2 8 10
Thiamin* 10 2 10 2

*ABD’de tavsiye edilen giinliik vitamin alimimin % orani

Tatli misir bir mutant olmakla birlikte 4. kromozomunda bulunan “su” geni
ile diger misir varyetelerinden ayrilmaktadir. Siit olum doneminde, “su” geni
endosperm icerigini iki kat daha tathlastirir ve 8-10 kat daha fazla suda
¢oziinebilen polisakkarit ile doldurur. “su” lokusunda meydana gelen mutasyon
muhtemelen farkli zamanlarda ve farkli musir tiirlerinde olusmustur (Creech,
1968). Haploid sh-2 genine sahip tatli misir bitkilerinde yapilan analizlerde seker
genlerinin nisasta viskozite Ozellikleri ve amiloz igerigiyle iliskisi de
belirlenmistir (Almeida et al., 2011).



East ve Hayes (1911) misirda sekeri arttiran “su” geninin 4. kromozomun
kisa kolunda bulundugunu ortaya g¢ikarmislardir. Son c¢aligmalar “su” geninin
nisastanin dallanmasini kesen enzimi kodlayan mutant bir gen oldugunu
gostermistir. SUl mutant1 nisasta dallarin1 kesen enzimi sentezleyerek suda
¢Oziinen polisakkarit icerigini arttirmakla birlikte, siit olum déneminde seker ve
siikkroz igerigini diistirmeye baslamaktadir. Endospermde az nisasta birikimi

oldugundan dolay1 danelerde burusma meydana gelmektedir (Feng et al., 2008).

Laughnan (1953), ¢6kmiis danelerde resesif monogenik mutant shrunken-
2’yi  saptamustir. 3. kromozomun uzun kolundaki shrunken-2 ~ADP-
glikofosforilazin biiyiik alt tnitesini kodlar. Shrunken-2 nigasta biyosentezini

onemli derecede engelleyen bir resesif mutanttir.

4. kromozomda bulunan Brittle seker genleri Brittle-1 ve Brittle-2 nisasta
biyosentezinde anahtar rol oynayan transpozon ekleme enziminin kodlanmasindan
sorumludurlar. Brittle-1 geni adenilat tagiyan proteine transpozonun eklenmesine
sebep olmaktadir. Britle-2 geni ADP-glikoz fosforilazin kiigiik alt {initesini
kodlamaktadir (Cameron and Teas, 1953). Bt-1, Bt-2 genleri ve Sh-2 geni benzer
fenotipik 6zellikleri gostermektedir. Bt-1, Bt-2 ve Sh-2 geni nisasta biyosentezinde
ayni ya da yakin adimi engellemektedirler (Feng et al., 2008). Hossain ve ark.
(2015) calismalarinda tath misirdaki seker igeriginin genetik kontroliiniin

monogenik dominant ve resesif alleller ile gergeklestigini gostermektedir.

Pedigri ve morfolojik bilgilerle karsilastirildigi zaman, molekiiler markorler
genotipler arasindaki farkliliklari, gen kaynaklarinin korunmasi ve kullanimi i¢in
DNA diizeyinde dogrudan giivenilir ve etkili bir ara¢ olarak ortaya koymaktadir.
Arastirmacilar molekiiler markorleri kullanarak genetik cesitlilik caligmalarinda
bircok bitkiye adapte etmislerdir (Comertpay, 2008). Molekiiler markorler
cevresel faktorlerden etkilenmemeleri nedeniyle morfoloji ve pedigri bilgileriyle
kiyaslandiginda, genetik kaynaklarda cesitligi belirlemek i¢in olduk¢a yararl
araclardir (Jones ve ark., 1997).

Basit tekrarli diziler ve SSR (Simple Sequense Repeats) olarak bilinen
mikrosatelit DNA markorlerinin yiiksek derecede polimorfizim gosterdigi ilk kez
soya bitkisinde gosterilmistir (Akkaya ve ark., 1992). Bunlar, c¢ogunlukla
Okaryotik tiirlerin genomlarinda ard arda tekrarlanan ikili, tglii, dortlii ve besli
niikleotid kiime dizileri halindeki DNA uzantilaridir. Ornegin (AT)n; (GC)n;
(CA)n; (ATT)n ve (AGC)n; gibi. Bu tekrarlar bireyden bireye farkhiliklar gosterir



ve tekrar sayisi “n’’deki degisimler; ayni lokusta, genotipler arasinda farklh
uzunlukta PCR fiirtinlerine yol agar.

Molekiiler markorlerde aranan 6zellikler; yiiksek polimorfizm, kodominant
kalitim, genomda sik dagilim gdstermesi, kolay ve hizli olmasi, diisiik maliyet ve
tekrarlanabilir olmasi, populasyonlar ve tiirler aras1 transfer olabilmesidir (Filiz ve
Kog, 2011). Mikrosatellitler bundan dolay1 bir¢cok bitki tiiriinde kullanilan bir
DNA markdriidiir.

Senior ve ark., (1998) farkli iki orijinli (Misir Kusagi Bolgesi ve Giiney
Misir Kusag Irklari) 94 kendilenmis misir hattiyla genetik gesitliligi arastirdiklar
bu caligmada 70 SSR primeri (misir genomuna iyice dagilmis sekilde)
kullanmiglardir. PCR iiriinlerini yiiksek ¢oziiniirlii agaroz jele yiikleyip yatay
elektroforez yaparak gergeklestirmislerdir. Allel sayisimn 2 ile 23 arasinda
degisim gosterdigini, lokus basina diisen ortalama allel sayisinin 5 oldugunu ve
toplam allel sayisinin ise 365 oldugunu bildirmislerdir. SSR lokuslar: i¢in PIC
degerinin 0.17 den 0.92 ye kadar degisim gosterdigini, ortalama PIC degerinin
0.59 oldugunu, allel biyiikligiiniin ise 74 bg (baz ¢ifti) ile 266 bg arasinda
degistigini saptamiglardir. Calistiklari materyalde, bilinen pedigrilerle genetik
uzakligin uygunluk gésterdigini bulmuslardir.

Laborda ve ark., (2005) yapmis olduklar: bir ¢alismada 85 tropik kokenli
misir saf hattinda SSR primeri kullanarak, bu hatlarin parmak izini ¢ikarmislardir.
SSR lokuslarint genomu en iyi sekilde temsil edecek bigimde misir
kromozomlarinin 10’una dagilmis bir sekilde uygulamislardir. Toplam 262 band
ve ortalama 5.2 allel bulmuslardir. SSR i¢in PIC degeri 0.24 ile 0.90 arasinda
bulunurken ortalama PIC degerini 0.61 olarak bulmuslardir. Bu markoér
tekniklerini kullanarak hatlar arasinda ¢esitliligin 6nemli ve polimorfizmin yiiksek
oldugunu ortaya koymuslardir. Kiimeleme analizini kullanarak gruplar1 ve alt
gruplar belirlemeye calismiglar fakat iyi ayrilmis bir grup olusturamamslar ve 3
farkl genetik uzaklik katsayisini (Jaccard, degistirilmis Roger ve molekiiler
coancestry katsayis1) kullanarak elde ettikleri gruplarla yine ayni sonucu
bulmuslardir. Farkl: arastiricilar tarafindan gelistirilen genetik uzaklik ve genetik
yakinhigin hesaplanmasinda kullanilan hesap yontemlerinin kiimeleme analiz
sonuglarint etkilemedigini bulmuslar, fakat farkli DNA markor yontemlerinin
genetik benzerligi hesaplamada biiyiik bir etkiye sahip oldugunu vurgulamslardir
(Comertpay, 2008).



Almeida ve ark. (2011)’de 10 SSR primeri ile yaptiklar1 analizlerde allel
ortalamasi 3,3 olarak tespit edip phi032 lokusunda 2 allel, phi021 lokusunda 6
allel olarak arasinda bir aralikta yayilim gosterdigini belirtmislerdir. 10 primerin
de tath misir ve at disi misir populasyonu i¢in spesifik oldugu ve anlamsiz veri
oraninin % 10’dan az oldugu gozlemlenmistir. Bulunan bant biiytikliikleri 40 ile
244 bp arasinda dagilmaktadir. SSR igin PIC degerini 0.26 (phi032) ile 0.76
(phi021), ortalama 2.44 olarak bulmuslardir.

Klasik bitki 1slahi, ¢evresel kosullara olduk¢a bagimli oldugundan dolay:
zaman almaktadir. Bundan dolayi, bitki islahg¢ilari bu hizlandirmak igin yeni
teknolojilere basvurmuslardir. Molekiiler markorlerin kullaniimasiyla elde edilen
genetik bilgiye dayanilarak yapilan seleksiyona, markérlere dayali seleksiyon
(MAS) denmektedir. MAS, kantitatif 6zelliklerin seleksiyonunu kolaylagtirir.
Bunun baslica nedenleri; 1) DNA markoérleri, bitki daha fide donemindeyken
analiz edilebilir, bir¢ok Ozellik heniiz ortaya ¢ikmadan (eksprese olmadan)
seleksiyon yapmaya izin verir ve boylelikle olgunluga ulasacak bitki sayisi
distiriilmiis olur, 2) Birgok 6zellik, DNA markérleri kullanilarak sadece fenotipe
bakilarak yapilan seleksiyondan daha dogru sekilde selekte edilirler, 3) Fenotipik
ozelliklerin aksine genetik markorler iklim odalari veya seralar gibi alanlarda
glivenilir sekilde belirlenebilir ki bu durum bitki islahinda daha hizli ilerlemeyi
miimkiin kilar (Comertpay, 2008).

Qi ve ark. (2009) yaptiklar1 calismada kullandiklari iki kendilenmis ebeveyn
hat olan Ji557 ve Jil65’in ¢oziiniir seker icerigini sirasiyla % 6.75 ve % 17.81
olarak bulmuslardir. F; bireylerinin seker icerigi iki ebeveyn hat arasinda % 14.82
olarak bulunmustur. F.3 aileleri ise siirekli bir dagilim gostermislerdir. F,.3 aileleri

dagilimi Cizelge 2.1°de verilmistir.

Cizelge 2.1. Ebeveynlerin, F; ve F,3 bireylerinin ¢oziiniir seker igerigi (%).

Kendilenmis ebeveyn hatlat Fq Fy.3 bireyleri
Jib57 Jil65 Ortalama Aralik CV(%)
6.75 17.81 14.82 11.37£1.75 4.46-17.81 32.96

Qi1 ve ark.(2009) bu calismada; kromozom 2’de 3 adet, kromozom 3’te 1
adet, kromozom 4’te 2 adet, kromozom 5°te 1 adet, kromozom 9°da 3 adet ve
kromozom 10’da 1 adet olmak {izere ¢oziiniir seker igerigi ile ilgili 11 QTL

bulmuslardir. Bulunan QTL’ler fenotipik varyasyonun % 63.7 sini agiklamistir.



3. MATERYAL VE YONTEM

3.1 Materyal
3.1.1 Deneme alaninin ozellikleri

Deneme Ege Universitesi Tarla Bitkileri Boliimii Arastirma Alaninda 2015
yetistirme sezonunda yiiriitiilmiistiir. Arastrma yeri olan Izmir/Bornova’nin
rakim1 10 metre olup, 38° kuzey enlem baslangici ile 27° dogu boylamlari
arasinda kesisen koordinatlarda bulunmaktadir. Denemenin yapildigi Izmir ili
Akdeniz iklim kusaginin hakim oldugu yazlarin kurak ve sicak kislarin ise 1lik ve
yagish gectigi bir bolgedir. Izmir bazinda yillik ortalama sicaklik, 16°C
(Bergama) ile 17 °C (Baymdir) arasinda degismektedir. Izmir’de &lgiilen ug
degerler goz oniine alindiginda sicaklign maksimum 45.1 °C (Torbali) ile
minimum 13 °C (Odemis) arasinda degistigi anlasiimaktadir. Izmir’de bagil nem
orani sicakligin yiiksek bulutlulugun az oldugu yaz aylarinda diisiiktiir. Izmir’de
iklim faktorleri arasinda en biiyiikk degiskenligi yagis gostermektedir. Yillik
ortalama yagis miktar1 700 mm olmasina karsin genel atmosfer dolagiminda
goriilen degismelere bagli olarak bazi yillarda yagis toplami 1000 mm’yi
gecmekte bazi yilarda ise 300 mm civarina diismektedir. Yagis miktariin en

yiiksek oldugu aylar Aralik, Ocak ve Subat’tir.

Deneme alaninin toprak yapisi ve besin maddesi icerikleri Cizelge 3.1°de
verilmistir (Kagar, 1986; Recber, 2011).

Cizelge 3.1. Deneme alaninin toprak yapist ve besin maddesi igerikleri.

Ornek Derinligi

Ozellikler 0-30cm 30-60 cm
Kum (%) 27.44

Kil (%) 40.56

Mil (%) 32.00

Biinye Kil

pH 7.62 7.67
Eriyebilir Toplam Tuz 0.115 0.088
Kirec 25.11 26.85

Organik Madde (%) 1.34 1.60




Cizelge 3.1. (devam)
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Ornek Derinligi
Ozellikler 0-30 cm 30-60 cm
Toplam Azot (%) 0.140 0.123
Almabilir Fosfor (ppm) 1.27 1.22
Almabilir Potasyum (ppm) 480.2 4171
Almabilir Kalsiyum (ppm) 8722 8918
Almabilir Sodyum (ppm) 37.6 42.3
Almabilir Demir (ppm) 11.74 12.76
Almabilir Bakir (ppm) 1.67 1.43
Almabilir Cinko (ppm) 2.95 7.87
Almabilir Mangan (ppm) 17.62 11.57
Almabilir Magnezyum 210.6 214.2

3.1.2 Kullanilan tohumluk materyali ve ekim zamanlari

Proje materyali olarak Amerika Tarim Bakanligi (USDA)’dan temin edilmis
26 adet kendilenmis tatli musir (Zea mays saccharata STURT.) ve Ege
Universitesi Tarla Bitkileri Béliimii tarafindan F,’den itibaren kendilemeye

baglanilan S, asamasina kadar kendilenmis 23 adet tatlh misir melez hatti

kullanilmistir. Denemede kullanilan misir hatlar1 Cizelge 3.2°de gosterilmistir.

Cizelge 3.2. Ege Universitesi Tarla Bitkileri Boliimii tarafindan gelistirilen S; asamasindaki hatlar

ve Amerika Tarim Bakanligi’ndan temin edilen kendilenmis hatlar.

Gen.No  Pedigri Gen.No  Pedigri Gen.No  Pedigri

33 S4 kendilenmis hatti
1 ames27446 17 ames27120 (rusterxladika)

34 S4 kendilenmis hatti
2 NSL101292 18 P1587126 (rusterxlegacy)

35 S4 kendilenmig hatti
3 ames27118 19 P1550521 (sentinelxruster)

36 S4 kendilenmis hatti
4 P1233315 20 ames27117 (sentinelxvega)

37 S4 kendilenmis hatti
5 ames26812 21 NSL42808 (sentinelxsunshine)

38 S4 kendilenmis hatti
6 P1358528 22 NSL42806 (bonanzaxsunshine)




Cizelge 3.2. (devam)
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Gen.No Pedigri Gen.No  Pedigri Gen.No  Pedigri
39 S4 kendilenmis hatti

7 P1358528 23 ames27447 (bonanzaxvega)

S4 kendilenmis hatt1 40 S4 kendilenmis hatti
8 P1587134 24 (sentinelxyasemite) (sentinelxladika)

S4 kendilenmis hatti a1 S4 kendilenmis hatti
9 P1587133 25 (bonanzaxruster) (sunshinexmartha)

S4 kendilenmis hatt1 42 S4 kendilenmis hatti
10 P1358534 26 (rusterxturboa) (rusterxvega)

S4 kendilenmis hatti 43 S4 kendilenmis hatti
11 P1358532 27 (sentinelxbonanza) (vegaxlegacy)

S4 kendilenmis hatti 44 S4 kendilenmis hatti
12 ames26813 28 (rusterxvega) (vegaxmartha)

S4 kendilenmis hatt1 45 S4 kendilenmis hatti
13 ames27444 29 (ladikaxturboa) (sentinelxmartha)

S4 kendilenmis hatti 46
14 P1358536 30 (sentinelxturboa) NSL42807

S4 kendilenmis hatt1 47
15 ames27119 31 (turboaxbonanza) P1567792

Erika

S4 kendilenmis hatti 48

16 ames28186 32 (turboaxsunshine)
49 NSL42805
3.2 Metot

3.2.1 Denemenin kurulmasi ve bakimi

Denemenin ekimi 7 Mayis tarihinde 7x7 Tam Kare Latis Deneme Desenine

uygun olarak 2 tekerriirlii olarak olusturulmustur. Ekimler 20 cm sira iizeri ve 70

cm sira arast mesafelerinde ve sira iistiinde 20 cm’ye iki tohum atilmistir. Deneme

ekim ¢aligmalar1 Sekil 3.1 de gosterilmistir.

Taban giibresi olarak azot ve fosforlu (NP) kompoze giibresi dekara 9 kg saf

azot seklinde ekimle beraber verilmistir. Daha sonra bogaz doldurma capasiyla

birlikte amonyum nitrat (AN) giibresi dekara 15 kg saf azot olacak sekilde

verilmistir.
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Kocanlar tepe piiskiil ¢ikisindan yaklasik 21 giin sonra siit olum déneminde
seker analizi icin hasat edilmislerdir. Analize alinacak 6rnekler -20 °C derecede

muhafaza edilmistir.

Sekil 3.1. Denemenin ekim.
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Sekil 3.2. Kendileme ¢aligmalarindan bir goriintii.

Sekil 3.3. Farkl1 boylarda ki tatli misir hatlari.
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Sekil 3.4.(a) sh2 genotipine (b) shl genotipine sahip tatli misir koganlari.

3.3 Yontem

3.3.1 Molekiiler Analizler

3.3.1.1 Yaprak orneklerinin hazirlanmasi

Her hattan alinan geng yaprak drnekleri ayr1 ayr1 2 ml’lik ependorf tiiplerine
konmus ve sivi azot igerisinde dondurulmustur. Almman bu o6rnekler, DNA

analizleri baslaymcaya kadar -80 °C derecede muhafaza edilmistir.

3.3.1.2 DNA izolasyonu

Calismanin molekiiler analizleri Ege Universitesi Tarla Bitkileri Boliimii

Molekiiler Biyoteknoloji Laboratuvarinda ytiriitilmistiir.

DNA'’lar1 izole elde etmek i¢cin Doyle&Doyle (1987) yontemi kullanilmigtir
(Cizelge 3.3). Derin dondurucudaki &rneklerin igerisine, +65 °C’de bekletilmis
tampon ¢ozeltiden (CTAB) 700ul koyulmustur. Tiipler +65 °C’de 5-10 dakika
araliklarla calkalanarak 30 dakika boyunca inkiibasyona tabi tutulmustur.

Cizelge 3.3. DNA Ekstraksiyon Tamponu [Doyle&Doyle(CTAB)].

Tris-HCL, pH: 8.0 100 mM
EDTA 20 mM
NaCL 14M
CTAB %2

Na2 S2 05 %1

[-mercaptoethanol % 0.2




Sekil 3.5. Siv1 azotta ezilmis yaprak 6rneginden bir goriiniim.

Inkiibasyondan sonra tiipler su banyosundan cikartilip iizerlerine 700 pl
soguk 24:1 oraninda kloroform/isoamil alkol eklenmis ve yaklasik 5 dakika
hafifce calkalanmistir. Tiipler +4°C’de 10000 rpm’de 10 dakika santrifiij
yapilmistir. Tiiplerde 2 faz olusmustur. Alttaki faz1 karistirmadan dikkatli bir
sekilde iistteki faz yeni ependorf tiiplere aktarilmistir ve iistlerine 600 pl tekrar
kloroform/isoamil alkol eklenmis ve 5 dakika calkalanmistir. Daha sonra tekrar
ayn santrifiij islemi tekrarlanmistir. Tekrar 2 faz elde edilmis ve iistteki faz
dikkatli bir sekilde yeni ependorf tiiplerine aktarilmistir. Tiiplere 50 pl NH4OAc
(10 M) ve 60 pl NaOAc (3 M, pHS.5) ilave edilerek 5 dakika yavascga
calkalanmustir. Siire dolduktan sonra -20 °C’de saklanan 2-Propanol’den 500 pl
eklenmistir. Yaklasik 5 dakika yavasca g¢alkaladiktan sonra pelet halinde DNA
gozlenmistir. Tiipler 4000 rpm’de 4 dakika santrifiijlendikten sonra tiiplerdeki sivi
kisim uzaklagtirilmistir. DNA’larin iizerine 200 ul yikama soliisyonu (% 70’lik
EtOH/10 mM NH40Ac) koyularak tiipler +4 °C’de en az 10 dakika bekletilmistir.
4000 rpm’de 4 dakika santrifiij isleminden sonra tiiplerdeki sivi kisim tekrar pipet
yardimiyla uzaklastirilmistir. Tiiplerin kapaklar1 acilarak 37 °C’deki inkiibatorde
(termomikser) 5-10 dakika bekletilmis ve alkoliin uzaklastirilmasi saglanmistir.
Alkol tamamen ugtuktan sonra DNA’larin iizerine 100 pl TE (10 mMTrispH: 8.0,
1 mM EDTA pH: 8.0) buffer koyulmus ve tiipler tekrar 37 °C ve 350 rpm’deki
termomikserde 2 saat calkalamaya tabi tutulmustur. DNA’lar tamamen

¢Oziindiikten sonra —20 °C’de saklanmustir.
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Sekil 3.6. Su banyosunda inkiibasyon. Sekil 3.7. Santriftijden sonra iki fazli goriiniim.

3.3.1.3 DNA miktar tayini

Izole edilen c¢ift iplikli DNA miktarinin tayini Biophotometer (Eppendorf)
260 nm dalga boyu absorbsiyon degerinden faydalanilarak yapilmigtir. DNA
safligin1 belirlemek i¢in 260/280 nm sonucu 1.8 olarak degerlendirilmis ve OD
sonuglarindan hesaplanan DNA miktarlarina gére PCR analizi i¢in ul’de 25 ng
olacak sekilde ddH-O ile seyreltilmistir. PCR islemi i¢in hazir hale gelen 6rnekler
—20 °C’de saklanmustir.

3.3.2 Polimeraz zincir reaksiyonlari

Calismada kullanilan SSR markorlerinin bir kismi
http://www.maizegdb.org/ web sitesinden, sh-2 ve su genlerinin markorleri
Hossain et al. (2015) ¢alismasindan se¢ilmistir. SSR markdrlerinin baz dizilimleri

Cizelge 3.4’te verilmistir.

PCR soliisyonu Kashiani et al. (2012) ¢alismasina gore toplam hacim 20
ul’dir. Bu PCR soliisyonu iginde 5ul genomik DNA 1.5 ul 10x PCR buffer, 1.5
uL 25 mM MgCl,, 0.3 pl 20mM dNTP mix, 0.2 unit tag polimeraz, 4pmol/ ul
DNA baglatim dizilimleri (forward ve reverse primer) mevcuttur. PCR islemi

Cizelge 3.5’te belirtilen protokole gore yapilmistir.



Cizelge 3.4. Molekiiler caligmada kullanilan SSR primerleri ve baz dizilisleri.

Forward Reverse Forward Reverse Toplam Bulundugu Kromozom
umc2061 GTCTGGAGAACTCCCTACCCATTC  TAGCTTGAGAGACCGGAACAGC 24 23 47 (CTG)8 4.05 S
bnlg1937 AATGCTCGGTCCACAGAATC AACTGGAGCCAAAAGTGGTG 20 20 40 (AG)21 4.05 S
umcl031 TTGGGTTCATACCTCCTAGGAACA ACGTGGACAACCAAGTCTATCAACA 24 25 49 4.05 S
phi028 TCTCGCTGTCCTTCGATTAGTACGG AATGCAGGCGATGGTTCTCCGGCCT 25 25 50 GAA 9.01
phi033 ATCGAAATGCAGGCGATGGTTCTC ATCGAGATGTTCTACGCCCTGAAGT 24 25 49 AAG 9.01
phi044 TTATTGGTCCCTCTCCCGTCCCAGA AGCATACCCCAATGGTCAACAGGGA 25 25 50 CCCT 9.01
phi328175 GGGAAGTGCTCCTTGCAG CGGTAGGTGAACGCGGTA 18 18 36 AGG 7.04 L
umc2276 CTAGGTAGCCAGCTAGGTACGGGT AGTGGAGCTTCTTCATCCTACCG 24 23 47 (GGC)4 3.08 L
umcl273 GTTCGCTGCTGCTTCTTATATGCT AATTGGCGCAGGCTATAGACATTT 24 24 48 (AGG)4 3.08 L
umcl320 TGCGAAATCTGTATACCATAGGCA CTCTTTTAGCAGTGTGCCGAATTT 24 24 48 (GAAC)4 3.08 L

464

LT


http://www.maizegdb.org/data_center/primer?id=309159
http://www.maizegdb.org/data_center/primer?id=309160
http://www.maizegdb.org/data_center/ssr
http://www.maizegdb.org/data_center/primer?id=171552
http://www.maizegdb.org/data_center/primer?id=171553
http://www.maizegdb.org/data_center/ssr
http://www.maizegdb.org/data_center/ssr
http://www.maizegdb.org/data_center/primer?id=111669
http://www.maizegdb.org/data_center/primer?id=111670
http://www.maizegdb.org/data_center/ssr
http://phi.maizegdb.org/data_center/ssr
http://phi.maizegdb.org/data_center/primer?id=256151
http://phi.maizegdb.org/data_center/primer?id=256152
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Cizelge 3.5. PCR protokoliinde kullanilan PCR programi (Touchdown PCR).

1 dongii 9 dongii 29 dongii 1 dongii
94°C’de 3 dak. 94°C’de 30 sn. 94°C’de 30 sn 72°C’de 10 dak.
60°C’de 30 sn. 50°C’de 30 sn.
(her dongiide 1°C azalma) 72°C’de 30 sn.
72°C’de 30 sn.

Program sonlandiktan sonra PCR iiriinleri brom fenol blue boyas1 ile

boyanmis ve yiiklemeye hazir hale getirilmistir.
3.3.3 Poliakrilamid jel elektroforezi

Calismada % 8’lik poliakrilamid jel kullanilmistir. Elde edilen PCR firiinleri
asagida bilesimi verilen % 8’lik akrilamid jelde Protean Il xi cell (Bio-rad) dikey
elektroforez sisteminde sabit 90 V’da yaklasik 14 saat yiiriitillmiistiir. Standart
markdr olarak 50 bp’lik DNA ladder kullanilmistir.

% 8’lik akrilamid gel

% 40’lik akrilamid................ 44 ml
10XTBE ...oooovveeecveeeeeee, 22 ml
U T 154ml
% 10’Tuk APS......oeveeerrenne 1.5mi
TEMED .....ccovveevieeiieeeeien, 180 pl

Sekil 3.8. Jel yiikleme goriintiisil.
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3.3.4 Toplam seker icerigi analizi

Calismada farkli 49 tatlhh misirin toplam seker icerigini belirlemek i¢in Luft-
Schoorl Metodu kullanilmistir. Analizler hizmet alimi seklinde 6zel Deppo Gida
Kontrol Laboratuvari kimya laboratuarinda yapilmistir. Analiz sonuglar1 Cizelge
4.1°de gosterilmektedir.
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4. ARASTIRMA BULGULARI

4.1 Toplam Seker icerigi Miktarlar

Misir gesitlerin olgunlasmalarinda genetik yapilar1 oldukga etkilidir ve
bunlar olgunlasma zamanlarina gore erkenci (70 giinden daha az), orta (70-84) ve
geccl (84 giinden daha fazla) tipler olarak siniflandirilmaktadir (Orzolek et al.,
2000). Ancak, cevre sartlarina bagli olarak ¢esitlerin olgunlasma stirelerinin 6-19
giin arasinda uzayabilecegi de bildirilmektedir (Precheur et al., 2006). Erkenci
cesitler daha kiiciik kocanlara sahiptir ve gec olgunlasan ¢esitlere gore taze
tilketim kaliteleri daha zayiftir (Motes et al., 2007). Genellikle gecci cesitlerin
tilketim kalitesi en iyidir (Lerner and Dana, 2007). Kocanlar piiskiil ¢ikisindan
sonra yaklasik 21. giinde pazarlanabilecek olgunluga gelmekte ve hasat siiresi 2-3
giinden 5 giine kadar yayilabilmektedir (Dartt et al., 2002). Optimum hasat
zamani ¢esitlerin ¢evreye olan tepkilerine baglidir ve olgunlagsma zamanlar1 bazi
sezonlarda 7 giine kadar da farklilik gésterebilir (Huelsman, 2000). SukSoon et al.
(2004), seker misirinda kalitenin olgunlasma zamanina goére degistigini, hasat
geciktikce seker miktarinin azaldigimi saptamislardir. Tozlanma ve tane gelisimi
esnasindaki ekstrem sicaklik degerleri ile diisiik ve yliksek nem oranlar1 gibi stres
sartlar1 tozlanma ve tane doldurmayr olumsuz yonde etkilemektedir. Bu
olumsuzluklar 0Ozellikle tane sayis1 ve kalitesinde azalma seklinde ortaya
cikmaktadir (Kleinhenz, 2001; Bruce et al., 2002; Precheur et al., 2006).

Calismamizda 49 farkli kendilenmis tatli misir hattinin toplam seker analiz
sonuglar1 Cizelge 4.1°de gosterilmektedir. Kendilenmis tatli misir hatlar1 arasinda
en yliksek seker icerigi % 16.84 ile PI 587126 genotipinde dl¢timlenmistir. En
diisiik toplam seker igerigi ise % 0.66 degeri ile 29 nolu genotipte belirlenmistir.
Bununla birlikte at disi misirin toplam seker icerigi en fazla % 4.0 oldugu
diisiiniiliirse mevcut kendilenmis hatlarin 18 tanesinin at disi misirdan daha
yiiksek toplam seker icerdigi anlagilmaktadir. Calismamizda diisiik seker icerigine
sahip genotiplerin daha erkenci genotipler olabilecegi ve bu nedenle de daha geg
hasat edilmesinden dolay1 bir kisim sekerin nisastaya doniismesinden dolay1 daha

az toplam seker icerdikleri diisiiniilebilir.
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Cizelge 4.1. Tatli misir hatlariin ilgili markor ve toplam seker igerigi miktarlari.

Gen. . Toplam  Gen. . Toplam
Pedigri Igerdigi Allel Seker Pedigri Igerdigi Allel Seker
No Miktari No Miktar:
18  PI587126 sh2su, shl 16.84 31  S4kendilenmis hat  sh2,su,eal 2.84
45 S4 kendilenmis hat  sh2,su, shl 14.37 11 PI358532 sh2,su,shl 2.73
3 ames27118 sh2,su,shl 13.62 6 P1358528 sh2,eal,shl 2.61
26 S4 kendilenmis hat sh2,shl 12.08 8 P1587134 sh2,su.eal,shl 258
43 S4 kendilenmis hat sh2,eal 11.85 49  NSL42805 sh2,su 2.46
10  PI358534 sh2,su,eal,shl  11.84 30  S4kendilenmis hat  sh2,su,shl 2.45
32 S4 kendilenmis hat  sh2,su,shl 11.68 4 P1233315 su,shl 244
25  S4 kendilenmis hat sh2,su,shl 9.94 21 NSL42808 su,shl 2.36
13 ames27444 sh2,su,shl 8.88 34 S4 kendilenmis hat ~ sh2,eal,shi 2.23
7 P1358535 sh2,su,eal,shl 8.54 24 S4 kendilenmis hat  su 2.16
41 S4 kendilenmis hat  sh2,eal,shl 8.24 15  ames27119 Su 1.98
17 ames27120 sh2,su,eal,shl 7.8 40  S4 kendilenmis hat sh2,su,eal,shl  1.97
36  S4 kendilenmis hat  sh2,su,shl 7.72 28 S4 kendilenmis hat ~ sh2,su,shl 1.93
48  erika sh2,su,eal,shl  6.96 16 ames28186 Su 1.92
22 NSL42806 sh2,su 6.51 47  PI567792 sh2,eal,shl 1.92
42 S4 kendilenmis hat su,eal 6.24 20  ames27117 sh2,su.eal,shl  1.63
27  S4 kendilenmis hat su ,eal,shl 6.06 23 ames27447 sh2,shl 1.39
37  S4 kendilenmis hat su,eal 5.75 2 NSL101292 sh2 1.37
19  PI550521 sh2,su 5.33 29  S4kendilenmis hat sh2,su 0.66
9  PI587133 sh2,su 4.96
1 ames27446 su 4.95
39  S4 kendilenmis hat  sh2,su,shl 494
5  ames26812 su,shl 458
14 PI358536 sh2,su 4.08
33 S4 kendilenmis hat sh2,su,eal 3.93
38  S4 kendilenmis hat  sh2,su 3.76
44 S4 kendilenmis hat  sh2,su 3.46
12 ames26813 sh2,su,eal,shl  3.24
35 S4 kendilenmis hat  sh2,su,eal 2.96
46 NSL42807 su,eal,shl 2.87

4.2 Molekiiler Analizler

Bu calismada tatli misirda seker igerigi lizerinde etkili olan genlerden “su”
geni i¢in umc1031, umc2061 ve bnlgl937 primerleri; sh-2 geni i¢in umc1273,
umc2276 ve umc1320 primerleri; sh-1 geni i¢in phi28 ve phi44 primerleri; ea-1
geni i¢in phi32817 primeri kullanilmistir.
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4 5 6 7 8 910 11 12 13 14 15 16 17 18 19 20 21 22 23 24

Sekil 4.1.  Kendilenmis tatli misir hatlarinda su geni i¢in kullanilan bnlgl937 primerinin jel
goruntisi.

25 26 27 28 29 30 31 32 33 34 35 36 37 38 39 40 41 42 43 44 45 46 47 48 49

Sekil 4.1.  (devam)
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MW 1 2 3 4 5 6 7 8 9 1011 12 13 1415 16 17 18 19 20 21 22 23 24

Sekil 4.2. Kendilenmis tatli misir hatlarinda su geni igin kullanilan umc1031 primerinin jel
goruntisi.

25 26 27 28 29 30 31 32 33 34 35 36 37 38 39 40 41 42 43 44 45 46 47 48 49

Sekil 4.2. (devam).



MW 1 2 3 45 6 7 8 9 1011 12 13 141516 17 18 19 20 21 22 23 24

Sekil 4.3.  Kendilenmis tathh misir hatlarinda sh-1 geni i¢in kullanilan phi28 primerinin jel
goruntiisi.

25 26 27 28 29 30 31 32 33 34 35 36 37 38 39 40 41 42 43 44 45 46 47 48 49

50bp

Sekil 4.3. (devam).
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MW 1 2 3 45 6 7 8 9 1011 12 13 141516 17 18 19 20 21 22 23 24

a “H“““,“ o 8 e e

Sekil 4.4. Kendilenmis tath misir hatlarindaki sh-2 geni i¢in kullanilan umc1320 primerinin jel

goruntusu.

25 26 27 28 29 30 31 32 33 34 35 36 37 38 39 40 41 42 43 44 45 46 47 48 49

Sekil 4.4. (devam).

Calismamizda kullanilan 49 adet kendilenmis tatli musir hatti su alleli
bakimindan umc1031, umc2061 ve bnlg 1937 SSR markdrii ile taranmistir. umc
1031 primeri ile yapilan taramada 49 adet kendilenmis tatli misir hattinin 39’unun
primer ile iligkili bandi tasidig: tespit edilmistir. Tatli misir populasyonunda umc
2061 primeri ile yapilan taramada ise 34’niin primer ile iliskili bandi igerdigi
belirlenmistir. Yine mevcut populasyonda bnlgl1937 primeri ile yapilan taramada
20 adet genotipin ilgili band1 saptanmustir.
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Calismamizdaki tatli misir genotiplerinin koganlar1 olgunlasma doneminde
hasat edilmistir. Hasat edilen koganlar tanelenmis ve olgun tanedeki seker
icerikleri de analiz edilmistir. Kendilenmis tatlh musir hatlarindaki su allelini
gosteren umcl1031, umc2061 ve bnlgl937 markorlerine ait band desenlerinin
bulundugu ve bulunmadig1 genotiplerin toplam seker igerikleri de Cizelge 4.2, 4.3
ve 4.4 ve Grafik 4.1, 4.2 ve 4.3°de gosterilmistir.

Cizelge 4.2. Kendilenmis tatli misir hatlarinda umc1031 markérii i¢in toplam seker degisim

miktarlart (%).

max.seker mik. min.seker mik. Ortalama

umc1031 markoriinii tasiyanlar(39 genotip) 16.84 0.66 6.00
umc1031 markoriinii tagimayanlar(10 genotip) 6.06 1.37 2.94

18

iN
D
oo
h'S

16

14 -

12

101 M umc1031 markoru baglantil allel

6,06 6 ® umc1031markéri baglantili olmayan

IS
!
»
o)
=

max.seker mik min.seker mik ortalama

Grafik 4.1. Kendilenmis tatli misir hatlarinda umc1031 markérii i¢in toplam seker miktarlarinin

dagilimi (%).

Cizelge 4.2 ve Grafik 4.1 incelendiginde; kendilenmis tatli misir hatlarinda
ilgili markorii tasiyan genotiplerin ortalama toplam seker igerikleri (% 6.00)
tasimayan genotiplerden (% 2.94) daha yiiksek seker miktarina sahiptir. Ayni
zamanda maksimum seker icerikleri de oldukga yiiksek olarak saptanmistir. Buna
karsin umc 1031 markoriinii tagiyan daha diisiik seker igerigine sahip genotiplerin

bulundugu da anlasilmaktadir.
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Cizelge 4.3. Kendilenmis tatli musir hatlarinda umc2061 markoérii igin toplam seker degisim

miktarlart (%).

max.seker mik min.seker mik  Ortalama

umc2061 markoriinii tagityanlar(34 genotip) 16.84 1.37 5.91
umc2061 markériinii tasimayanlar(15 genotip) 11.68 0.66 3.90

M umc2061 markori baglantih allel

® umc2061markaéri baglantili olmayan

max.geker mik min.seker mik ortalama

Grafik 4.2. Kendilenmis tatli misir hatlarinda umc2061 markorii i¢in toplam seker miktarlarinin

dagilimi (%).

Kendilenmis tatlt misir hatlarinda umc 2061 markoriine iliskin Cizelge 4.3
ve Grafik 4.2 incelendiginde; bu markorii tagiyanlarin ortalama toplam seker
icerigi (% 5.91) bu markorii tagimayan genotiplerin ortalama toplam seker
iceriginden (% 3.90) daha yiiksek oldugu dikkati ¢ekmektedir. Yine umc 2061
markoriinii tasiyanlarin maksimum ve minimum seker igerikleri daha yiiksek

olarak bulunmustur.
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Cizelge 4.4. Kendilenmis tatli nusir hatlarinda bnlgl937 markdrii i¢in toplam seker degisim

miktarlart (%).

max.seker mik min.seker mik  Ortalama

bnlg1937 markoriinii tagiyanlar(20 genotip) 16.84 0.66 5.20
bnlg1937 markoriinii tasgimayanlar(29 genotip) 12.08 1.37 6.00
18 16,84

M bnlg1937 markori baglantih allel

M bnlg1937markori baglantih olmayan

max.seker mik min.seker mik ortalama

Grafik 4.3. Kendilenmis tatli misir hatlarinda bnlgl1937 markori icin toplam seker miktarlarinin
dagilim1 (%).

Cizelge 4.4 ve Grafik 4.3’te gosterilen cizelge incelendiginde; bnlg 1937
markoriinii tasiyan genotiplerin ortalama seker igeriklerinin(% 5.20) markorii
tagimayanlarinkinden (% 6.00) daha diisik oldugu goriilmektedir. Yine bu
markorii tagiyanlarin maksimum seker igerikleri daha fazla olurken minimum

seker icerikleri ise daha diisiik olarak belirlenmistir.
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Tathi misirdaki sh-1 alleli i¢in phi28 ve phi44 SSR markori kullanilarak
kendilenmis tatli misir hatlarinda tarama yapilmistir. Aym1 zamanda tathh misir
tanelerindeki toplam seker iceriklerinin degisimi Cizelge 4.5, 4.6 ve Grafik 4.4,

4.5’te ayrintili olarak gdsterilmistir.

Cizelge 4.5. Kendilenmis tath musir hatlarinda PHi28 markérii igin toplam seker degisim

miktarlart (%).

max.seker mik min.seker mik Ortalama
PHI28 mark®riinii tagtyanlar (32 genotip) 14.37 1.39 5.45
PHi28markériinii tagimayanlar (17 genotip) 16.84 0.66 5.23

® PHi28 markérii baglantil allel

® PHi28markorii baglantili olmayan

max.seker mik min.seker mik ortalama

Grafik 4.4. Kendilenmis tath musir hatlarinda PHI28 markérii igin toplam seker miktarlarinin

dagilimi (%).

Kendilenmis tathi musir hatlarindaki phi28 markorliiniin bulundugu ve
bulunmadigr alleller ele alindiginda; phi28 markoériiniin band desenine sahip olan
32 genotipin ortalama toplam seker igerigi (% 5.45) bu bandi bulundurmayan 17
genotipin ortalamasindan (% 5.23) bir miktar yiiksek olarak bulunmustur.
Calismada kullanilan kendilenmis tatli misir hatlarinin  phi28 markoriint
tasimayan genotiplerin maksimum seker iceriklerinin bu markorii tasiyanlardan
daha yiiksek oldugu dikkati cekmektedir.
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Cizelge 4.6. Kendilenmis tath musir hatlarinda PHi44 markorii igin toplam seker degisim
miktarlar (%).

max.seker mik min.seker mik Ortalama

PHi44 markériinii tasiyanlar (35 genotip) 16.84 0.66 5.85
PHi44markériinii tasimayanlar (14 genotip) 11.85 1.37 4.10
18 1 R’QA
16
14
12 .
B PHI44 markéri baglantili
10
allel
8 .
6 B PHI44markéri baglantih
olmayan
4
2
0

max.seker mik min.seker mik ortalama

Grafik 4.5. Kendilenmis tatli misir hatlarinda PHi44 markérii igin toplam seker miktarlarmin
dagilim (%).

Kendilenmis tatli musir hatlarinda sh-1 allelinin markérii olan phi44
markdrii ile yapilan taramada ise 35 adet kendilenmis tatli musir hattinin bu
markdrii tagidigy tespit edilmistir. 35 genotipin toplam seker igerigi ortalamasi %
5.85 olup phi 44 markoriinii tasimayan 14 genotipin toplam seker ortalamasindan
(% 4.1) daha yiiksek olarak oOl¢timlenmistir. Yani phi44 markoriiniin band
desenine sahip olanlarin minimum seker igerigi (% 1.39) bu markdriin
bulunmadig1 genotiplerden (% 0.66) daha yiiksek olarak bulunmustur.
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Cizelge 4.7. Kendilenmis tatli nusir hatlarinda PHI328175 markérii icin toplam seker degisim

miktarlart (%).

max.seker mik min.seker mik  Ortalama

PHI328175 markdriinii tagtyanlar (33 genotip)  14.37 1.39 6.17
PHI328175markérii tasgimayanlar (16 genotip) 16.84 0.66 4.52
18
16
14 -
12 -
10 ® PHi328175 markérii baglantil allel
&1 B PHi328175markord baglantili
6 - olmayan
4 -
2 -
0 -
max.seker mik min.seker mik ortalama

Grafik 4.6. Kendilenmis tatli misir hatlarinda PHi328175 mark®érii i¢in toplam seker miktarlarinin
dagilim1 (%).

Tath misirdaki ea-1 alleli i¢in sadece phi328175 SSR markérii kullanilarak
kendilenmis tathh misir hatlarinda tarama yapilmistir. Ayn1 zamanda tathi misir
tanelerindeki seker iceriklerinin dagilimi da Sekil 1 ve Grafik 1°de gosterilmistir.
Kendilenmis tatlh musir hatlarindaki phi328175 markdriiniin  bulundugu 33
genotipin toplam seker igerigi ortalamast % 6.17 olup bu markére ait bandin
bulunmadig1 16 genotipin toplam seker icerigi ortalamasindan (% 4.52) ytiksektir.
Bununla birlikte bu markdrii tasimayan genotiplerin maksimum seker miktar1 (%

16.84) markorii tagiyan genotiplerden (% 14.37) daha fazla olarak saptanmustir.

Calismada tatli misirdaki sh-2 alleli i¢gin umc2276, umc1273 ve umc 1320
SSR markérleri kullanilarak kendilenmig tatli misir hatlarinda tarama yapilmigtir.
Tatli misir tanelerindeki seker iceriklerinin bu markoérlerle iliskileri Cizelge 4.8,
4.9, 4.10 ve Grafik 4.7, 4.8, 4.9°da gosterilmistir. Kendilenmis tatlh misir
hatlarinda umc2276, umcl273 ve umcl320 markorlerinin bulundugu ve
bulunmadig1r genotiplerin maksimum seker igerikleri dikkate alindiginda, bu
markdrleri tasiyan genotiplerin hepsinin maksimum geker miktarlarinin daha fazla

oldugu goriilmektedir.
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Cizelge 4.8. Kendilenmis tatli misir hatlarinda umc2276 markérii i¢in toplam seker degisim

miktarlart (%).

max.seker mik. min.seker mik. ortalama

umc2276 markdriinii tasiyanlar(34 genotip) 16.84 0.66 6.00
umc2276 markoriinii tasimayanlar(10 genotip) 6.24 1.37 2.94
18 1 G'QA
16
14
12
10 B umc2276 baglantili olan allel
8
5,66 .
6 4,52 B umc2276 baglantili olmayan
4 allel
2
0 T T
max. Seker  min. Seker ortalama
mik. mik.

Grafik 4.7. Kendilenmis tatli misir hatlarinda umc2276 markorii i¢in toplam seker miktarlarinin

dagilim1 (%).

Kendilenmis tatli misir hatlarinda umc2276 markorii icin Cizelge 4.8 ve
Grafik 4.7 incelendiginde; bu markorii tasiyan 34 genotipin ortalama seker
igeriginin (% 5.66) bu markorii tasimayan 15 genotipin ortalama seker iceriginden
(% 4.52) daha yiiksek oldugu goriilmektedir. Calismamizda umc2276 markoriinii
tagimayanlarin maksimum seker iceriginin (% 6.24) bu markér bandini tasiyan
genotiplerin maksimum seker igeriklerinden (% 16.84) olduk¢a diisiik bulundugu
da dikkati cekmektedir.
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Cizelge 4.9. Kendilenmis tatli musir hatlarinda umc1273 markoérii igin toplam seker degisim

miktarlart (%)

max.seker mik. min.seker mik. Ortalama

umc1273 markdriinii tagtyanlar(39 genotip) 16.84 0.66 5.33
umc1273 markdriinii tasimayanlar(10 genotip) 11.85 2.46 5.61

B umc1273 markori baglantil allel

B umcl1273markéri baglantil olmayan

max.seker mik min.gseker mik ortalama

Grafik 4.8. Kendilenmis tatli misir hatlarinda umec1273 markorii i¢in toplam seker miktarlarinin

dagilimi (%).

Sh-2 gen bolgesine i¢in umcl273 markoriine iligkin toplam seker
iceriklerinin dagilimlar Cizelge 4.9 ve Grafik 4.8” de gosterilmistir. Bu markdre
ait band desenini iceren 39 genotip tespit edilmistir. Bu bireylerin toplam seker
icerigi ortalamasit % 5.33 iken bu markdriin band desenine sahip olmayan
genotiplerin toplam seker igerigi ortalamasi % 5.61olarak 6lgiimlenmistir. Yine bu
markorii tasiyanlarin - minimum seker oranlarinin (% 0.66) bu markorii

tasimayanlardan (% 2.46) daha disiik oldugu da anlagilmaktadir.
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Cizelge 4.10. Kendilenmis tatli misir hatlarinda umc1320 markorii igin toplam seker degisim

miktarlart (%).

max.seker mik. min.seker mik. Ortalama
umc1320 markoriini tasiyanlar(32 genotip) 16.84 0.66 5.15
umc1320 markoriinii tagimayanlar(17 genotip) 13.62 1.37 5.89

m umc 1320 markér baglantili allel

B umc1320 markor baglantili olmayan
allel

max.seker mik min. Seker mik. ortalama

Grafik 4.9. Kendilenmis tatli misir hatlarinda umc1320 markorii i¢in toplam seker miktarlarinin

dagilim1 (%).

Cizelge 4.10 ve Grafik 4.9°da umc1320 markorii ile yapilan taramada
markdriin band desenini tasiyan 32 ve markorii tasimayan 17 genotip
belirlenmistir. Bu markorii tasimayan genotiplerin toplam seker icerigi ortalamasi
% 5.89 iken, markorii tasiyan genotiplerin ortalamasmin % 5.15 oldugu
bulunmustur. Calismamizda umc1320 markoriinii tasiyan genotiplerin sadece
maksimum seker iceriklerinin (% 16.84) bu markorii tasimayanlardan (% 13.62)

daha yiiksek oldugu anlagilmaktadir.
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Calismamizda tatl misirin seker icerigi ile iliskili, su, sh-1, sh-2ve ea-1 allel
genlerinin mevcut kendilenmis tatli misir populasyonundaki toplam seker igerigi
bakimindan minimum, maksimum ve ortalama seker igerigi dagilimlar1 da
incelenmistir (Cizelge 4.11, 4.12, 4.13 ve 4.14).

Cizelge 4.11. su alleline sahip bireylerin seker miktarlari.

max. seker oran1  min. seker orani Ortalama
su baglantili allel 16.84 1.63 5.96
su baglantili olmayan allel 12.08 0.66 4.72

M su baglantili allel

M su baglantili olmayan allel

max. seker mik. min. seker mik. ortalama

Grafik 4.10. su alleline sahip bireylerin seker miktarlari.

Su geni ile baglantili umc1031, umc2061 ve bnlg1937 SSR markdrleri ile
yapilan taramada bu markorlerin hepsini tasiyan genotiplerin toplam seker icerigi
ortalamasi % 6.02 olarak belirlenmistir. Bu markdrlerin herhangi birine ait band
desenine sahip olmayan genotiplerin toplam seker igerigi ortalamasi % 3.90
olarak bulunmustur. Seker miktar1 bakimindan populasyon ortalamasinin iistiinde
seker miktarina sahip 12 adet genotip tespit edilmistir. Hosain et al. (2015)
calismalarinda kullandiklar1 SSR markoérlerinden su geni bdlgesine en yakin
markorler olarak sirasiyla umcl031, umc2061 ve bnlgl937 markorlerini
belirlemislerdir. Calismamizda kullanilan su geni markorlerinden umcl1031
markori bandina sahip genotiplerin toplam seker igerigi ortalamasi % 6.00 ile en
yiiksek olarak saptanmigstir. Bunu umc2061 markori % 5.91 seker orami ile takip
etmektedir. Yine bnlg1937 markdriiniin toplam seker igerigi ortalamasi % 5.20
olup en diisiik olarak bulunmustur. Arastiricilarin gen bolgesine uzakliklarina gore

markdrleri siralamalari, ¢alismamizdaki toplam seker igerigi bulgularimiz ile
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paralellik gostermektedir. Tatli misir ¢esitlerindeki seker igerigini inceleyen Alan
ve ark (2014) ¢alismalarinda su genine sahip ¢esitlerden Merit tatli misir ¢esidinin
seker miktarin1 % 4.0 ve Jubile tathi misir ¢esidinin seker miktarmi % 3.5 olarak
belirtmisledir. Wong et al (1994) ise yaptiklar1 ¢alismada sul genini tasiyan tatli
muisir hibritlerinin toplam seker igerigi ortalamasini % 12.4 olarak bulmuslardir.
Aragtiricilarin bulgular1 ¢alismamizin sonuglar1 ile benzerlik gostermekte olup
seker konsantrasyonlari arasindaki farkliligin hasat zamani ve genotipxcevre

interaksiyonundan ileri geldigi anlasilmaktadir.

Cizelge 4.12. sh-1 alleline sahip bireylerin seker miktarlar.

max. seker mik.  min. seker mik Ortalama
Sh-1 baglantili allel 14.37 1.39 6.10
Sh-1 baglantili olmayan allel 16.84 0.66 4.52

18 16,84
16
14 -
12 A
10 1 M sh-1 baglantil allel
8 1 M sh-1 baglantili olmayan allel
6 -
4 -
2
0 -
max. seker mik. min. seker mik. ortalama

Grafik 4.11. sh-1 alleline sahip bireylerin seker miktarlari.

Sh-1 geninin SSR markorleri olan phi28 ve phi44 primerlerinin band
desenini tagiyan 7 genotip belirlenmistir. sh-1 alleline sahip genotiplerin toplam
seker igerigi ortalamasi (% 6.10) sh-1 alleline sahip olmayan genotiplerin toplam
seker icerigi ortalamasindan (% 4.52) yiiksek oldugu goriilmektedir. Seker miktari
bakimindan populasyon ortalamasinin istiinde seker miktarina sahip 7 adet
genotip tespit edilmistir. Cobb and Hannah (1988) misir endosperminde siikroz
sentezinde shrunken-1 geni ile ilgili yaptiklari calismada sh-1 geninin tanedeki
glikoz igerigini arttirdigin1 fakat siikroz seker birikimini engelledigini ve bu

nedenle tanede nisasta birikiminin daha fazla oldugunu belirlemislerdir.
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Cizelge 4.13. ea-1 genotipine sahip bireylerin seker miktarlari.

max.seker mik min.seker mik  Ortalama

ea-1 baglantili allel 14.37 1.39 6.17
ea-1 baglantili olmayan allel 16.84 0.66 4.52
18
16
14
12
10 M eal baglantili allel
8
6 M eal baglantil olmayan allel
4
2
0

max. seker mik.  min. seker mik. ortalama

Grafik 4.12. ea-1 genotipine sahip bireylerin seker miktarlari.

Kendilenmis tatli musir hatlarindaki ea-1 genini temsilen phi328175
markorl ile 49 kendilenmis tathh misir hatti taranmistir ve ea-1 markdriiniin
bulundugu 33 genotipin toplam seker igerigi ortalamasi % 6.17 olup bu markdre
ait bandin bulunmadig1 16 genotipin toplam seker igerigi ortalamasindan (% 4.52)
yiiksektir. Bununla birlikte bu markdrii tasimayan genotiplerin maksimum seker
miktart (% 16.84) markorii tagiyan genotiplerden ( % 14.37) daha fazla olarak

saptanmuistir.
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Cizelge 4.14 sh-2 allelleri seker icerigi degerleri.

max. Seker oran1 min. Seker orani Ortalama
Sh-2 baglantili alleler 16.84 0.66 6.02
sh-2 baglantili olmayan allel 13.62 1.37 3.90

18 16,84

16

14

12

10
M sh-2 baglantil alleler

M sh-2 baglantili olmayan allel

max. seker mik. min. seker mik. ortalama

Grafik 4.13. sh-2 genotipine sahip bireylerin seker miktarlari.

Sh-2 geni i¢in umc1273, umc2276 ve umcl320 primerleri ile yapilan
taramada sh-2 alleline sahip genotiplerin toplam seker igerigi ortalamasi %
6.02°dir. Sh-2 alleline sahip olmayan genotiplerin ortalamasi % 3.90 ile sh-2
allelini tasiyan genotiplerin ortalamasindan diisiik oldugu gozlenmistir. Seker
miktar1 bakimindan populasyon ortalamasinin iistiinde seker miktarina sahip 14
adet genotip tespit edilmistir. Wong et al.(1994) yaptiklar1 ¢alismada sh2 genine
sahip populasyonlarin toplam seker miktarini ortalama olarak % 28 oraninda
tespit etmislerdir. Calismamizdaki sh2 genine sahip genotiplerin kendilenmis hat
olmas1 ve hasat zamanimnin olgunlasmanin 28.nci giliniinde yapilmasi nedeniyle
daha diisiik seker icerikleri 6l¢timlenmistir. Yine Hosain et al. (2015) tatli misirda
kullandiklart SSR markérlerinden sh-2 geni bolgesine en yakin markdorler olarak
sirastyla  umc2276, umcl320 ve umcl273 markorlerini  belirlemislerdir.
Calismamizda da ayni markorler kullanilmig olup sh-2 geni markérlerinden
umc2276 markorii bandina sahip genotiplerin toplam seker icerigi ortalamasi en
yiiksek olarak saptanmistir. Arastirmamizda seker igerigi bakimindan ikinci sirada
umc1273 markorii bulunmaktadir. En diisiik toplam seker igerigi ortalamasina
sahip genotipler umc1320 markoériinii tasiyanlar olarak bulunmustur. Tatli misir
kendilenmis hatlarinda  kullandigimiz  umc2276 markorii  arastiricilarin

sonuglartyla uyumlu iken umc1320 ve umcl273 markorlerinde kismen bir
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farklilik gozlenmistir. Azanza et al. (1996) yaptiklari ¢alismada sul ve sh2
allellerini tasiyan tatli misir popiilasyonlarinda toplam seker igerigi miktarini
tozlanmadan 18 giin ve 22 giin sonra olmak iizere iki defa Olgmiislerdir. Sul
alleline sahip popiilasyonun tozlanmadan 18 giin sonraki toplam seker igerigi %
15.1 ¢ikarken sh2 alleline sahip populasyonun toplam seker igerigi % 37.9 olarak
hesaplanmigtir. Tozlanmadan 22 giin sonra yapilan Ol¢imlerde sul
populasyonunda toplam seker igerigi miktar1 % 11’e¢ diiserken sh2
popiilasyonunda % 34.8’¢ diistiigli belirtilmistir. Szymanek (2009), tathh misir
koganlarinin hasat edilmesinin uygun oldugu hasat dénemlerinde bile tanedeki
toplam seker igeriginin %6.2’den %35,1°¢e diistiiglinii buna karsin tanedeki nisasta
igeriginin %14.5’ten %22.2’ye yiikseldigini belirlemistir. Arastirici tath misirin
hasat zamaninin tanedeki toplam seker ve nisasta seviyesini onemli derecede
etkiledigini vurgulamistir. Bizim calismamizda ise hasat siiresi daha geg
tutuldugundan su alleline sahip genotiplerin toplam seker igerigi ortalamasi %
5.96 olarak hesaplanmistir. Ayn1 zamanda sh-2 allellerine sahip genotiplerin
toplam seker igerigi ortalamasi % 6.02 olarak tespit edilmistir. Bu durum seker
konsantrasyonunun hasat zamam1 ve genotipx¢evre interaksiyonundan

etkilendigini ortaya koymaktadir.
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5. SONUC

Meyvelerin kati maddesinin biiyiik bir kismimi seker olusturmaktadir.
Meyvelerdeki sckerlerin geneli glukoz, fruktoz ve sakarozdan olusmaktadir.
Meyve ve sebzelerin yapilarinda bulunan sakaroz bunlarin islenmesi ve
depolanmas1 sirasinda ortam sicakligina bagli olarak inversiyona ugramaktadir.
Seker tayini ile meyve-sebze ve iiriinlerinin indirgen seker, toplam seker ve

sakaroz igerikleri belirlenebilir, ayrica depolama siiresince degisimi tespit

edilebilir.

Hibrit tath misir ¢esitlerinin  gelistirilmesinde kendilenmis hatlarin
gelistirilmesi en 6nemli sathalardan birisidir. Calismamizda gerek yurt disi ve
gerekse E.U.Z.F. Tarla Bitkileri Boliimiinde gelistirilen kendilenmis tatli musir
hatlarindan 49 adedi kullanilmistir. Bu hatlarin seker igerikleri dl¢iimlenmis ve
ayni zamanda yapraklardan alinan DNA o6rneklerinde su, shl, sh2 ve eal genine
iliskin molekiiler markdrler ile tarama yapilmistir. Calismamizda su geni igin
umc1031, shl geni i¢in phi44, sh2 geni i¢in umc2276 ve eal geni i¢in phi328175
markorlerinin daha uygun olduklar1 belirlenmistir. Yine at disi misirlarin en
yiiksek seker oran1 % 4.0 oldugu dikkate alindiginda, ¢calismamizdaki kendilenmis
hatlardan 24 adedinin hibrit seker musir 1slahinda ebeveyn olarak

kullanilabilecekleri sonucuna varilmustir.
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