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de taksonomistler i<;in onemlidir Bu <;ah~mada, Tiirkiye'de kiiltiirii yaprlan 52 yerel susam 

<;e~idi arasmdaki genetik uzakhk, morfolojik ve molekiiler marker sistemleri ile 

degerlendirilmi~tir 

Populasyonlar arasmdaki genetik farkhhgr belirlemek i<;in onii<; morfolojik ozellik 

kullamlmr~trr Morfolojik ozellikler arasmdaki ili~kiler, korelasyon analizi ile belirlenmi~ 

ve temel bile~enler analizi ile desteklenmi~tir Populasyonlar, hiyerar~ik kiimeleme 

analizinde oklit uzakhgma dayanarak gruplandmlmr~tn.. Farkh gruplarda yer alan 

populasyonlar, cografik orijinlerine gore dagrhm gostermemi~tir PCR kokenli RAPD 

marker analizi i<;in her grup i<;indeki en az genetik uzakhk mesafesi olan populasyonlar 

elenmi~tir PCR aracrhgr ile DNA <;ogaltrlmasmda oniki primer kullamlmr~tn 

Kalan 38 populasyon arasmdaki genetik farkhhk, polimorfik RAPD bantlanmn varhgr 

veya yokluguna gore tahmin edilmi~tir Amplifikasyon iiriinleri UPGMA ile analiz edilmi~ 

ve soma populasyonlar iki farkh gruba kiimelenmi~tir 

Bu sonu<;lar RAPD tekniginin susam sistematigi i<;in kullam~h oldugunu, gen 

bankalanmn devamhhgmda ve rslah programlannda etkili ebeveyn se<;imi i<;in yararlr 



oldugunu g6stermektedir <;:ah~ma susam populasyonlannda, gelecekteki molekiiler temelli 

s;ah~malar i9in referans kaynag1 olacaktu. 
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ABSTRACT 

ANALYSIS OF GENETIC DISTANCE IN TURKISH SESAME POPULATIONS 

USING RAPD MARKERS 

A.. GULHAN ERCAN ~EN<;:i<;:EK 

Ph.D. Thesis in Department of Field Crops 

Adviser: Asst. Prof. Dr. MEHMET BILGEN 

June 2000, 102 pages 

Knowledge of genetic diversity in germplasm collections is important for both plant 

breeders and taxonomists In this study, morphological and molecular marker systems were 

used to determine genetic distance among 52 landraces of cultivated sesame (Sesamum 

indicum L) from Turkey .. 

13 morphological traits were used to determine genetic distance among sesame 

populations. Interconelation among morphological traits was established by correlation 

analysis and supported by PC analysis. In hierarchical cluster analysis, the populations were 

grouped based on Euclidean distance. The resulting distribution of populations in clusters 

was not according to their geographical origin. For PCR-based RAPb marker analysis, the 

populations with the shortest genetic distances within each group were eliminated. Twelve 

primers were used to amplify DNA via PCR 

The genetic diversity among the remaining 38 populations was estimated based on 

presence or absence of polymorphic RAPD bands. The amplification products were 

analyzed using UPGMA, and then the populations were clustered in two differen).groups. 

These results indicate that RAPD techniques are useful for sesame systematics, and 

should be valuable for the maintaince of germplasm banks and the efficient choice of 
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parents in breeding programs .. The study can serve as a source of reference for future 

molecular based studies in sesame populations. 

KEY WORDS; Sesame, Sesamum indicum L, genetic distance, RAPD, morphological 

marker, cluster analysis 
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ONSOZ 

Dtkemizde susam iireticileri, uzun y1llar dogal seleksiyon ile elde edilmi~ susam 

populasyonlannm iiretimini yapmaktadular Ancak, bu populasyonlann genetik yap1lan 

hakkmdaki bilgiler yeterli degildir.. Oysa populasyonlann genetik yap!Sl hakkmdaki on 

bilgiler, Jslahyl iyin yeni ye~it olu~turmada hangi ebeveyni seymek gerektigi konusunda 

aldugu kadar, gen bankalannm alu~turulmasJ ve sistematikte de biiyiik yararlar 

saglamaktad1r Bu nedenle Tiirkiye'de yeti~tirilen susam populasyanlan arasmdaki genetik 

farkhhk morfalajik ve malekiiler marker sistemleri ile belirlenmi~tir Ulkemizde ve 

Diinyada susam papulasyanlan arasmdaki genetik f:ukhhgm ilk kez molekiiler alarak 

belirlendigi bu yah~mamn, susam 1slah yah~malan iyin temel bilgi kaynag1 olarak 

kullamlacagm1 umuyarum. 
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t. GiRiS 

Tiirkiye susamm orijini olmamasma ragmen I rakya'dan Giineydogu Anadolu Biilgesine 

kadar olduk9a geni~ bir alanda yay!lt~ giisteren 90k saytda populasyona sahiptir Ulkemizde 

yeti~tirilen bu yerel susam populasyonlan arasmda genetik fiukhhgm bulunup 

bulunmadtgma dair bir bilgi yoktur .. Oysa, bitki germplasmmm genetik uzakhgma dair 

bilgiler bir9ok bitki tslahy!Sl i9in spesifik bir germplasm kaynagmdaki genetik ili~kinin 

belirlenmesi ve hatlar veya populasyonlann tammlanmast aylSlndan iinemli ba~vuru 

kaynagt olacaktu Islah programmm ba~langtcmda genotipler arasmdaki genetik ili~kinin 

bilinmesi fenotipik bilgiyi tamamlaytcr olarak rslah populasyonlanmn geli~tirilmesinde 

kullamlabilir (Santalla vd 1998) Genotipler arasmdaki genetik benzerlik, yeni genetik 

kombinasyonlann olu~turulmasr i9in melezleme kaynagr olarak rslahymm neyi kullanacagr 

konusunda karar vermesini saglar (Hallden vd 1994).. 

<;:e~itler geli~tirilmesi iyin kullamlan saf hat seleksiyonu yam sua, verim artr~mda bir 

degi~menin saglanmast i9in ba~vurulan heterosis rslahr kendine ve yabancr diillenen 

bitkilerde, hibritlerin geli~imi i9in iinemlidir Genellikle f~ukh cografik orijinli 

genotiplerden olu~an hibritler benzer orijinli hibritlerden daha yiiksek verimli olmaktadrr. 

Susamm, diger kendine diillenen biryok bitkiden daha filZ!a genetik 9e~itlilige sahip 

oldugunu (Ganesh ve Thangavelu 1995) g6z iiniine alusak yaprlacak hibrit rslahmda 

genetik olarak farkh bireyler rslah91 i9in iyi birer materyal olacaktu. Nitekim Quijada ve 

Layrisse (1995), susamda heterosis ve kombinasyon yetenegini ara~tumak i9in 

kullandrklan 12 susam varyetesini farkh lokasyonlardan mmfolojik 6zelliklerine ve geli~im 

periyotlanna gore se9mi~lerdir .. 

Bireyler veya populasyonlar arasmdaki varyasyon morfolojik 6zelliklere ve 

biyokimyasal parametrelere (izozim analizi ve tohum depo proteinleri) da%narak 

belirlenmektedir (Jain vd 1994) .. Bitki genetik haritalanmn olu~turulmasmda kullamlan 

marker sistemlerinden biri olan bu fenotipik markerler, yaprak veya 9i9ek mmfolojisini 

etkileyen iizellikler, bitki boyu ve pigment biyosentezi gibi iizelliklerdir Fenotipik 

1 



markerlere dayah genetik harita1ar "k1asik harita1ar" o1arak isim1endiri1mektedir 

(Koornneef 1990). Fenotipik iizellik1ere gore yapt1an morfolojik-agronomik gruplamalar 

9evreden etkilenen az saytda karaktere dayand1g1 i9in iki grup ger9ekte uzak i1i~kili 

olmasma ragmen olduk9a yakm akraba o1arak giiri.ilebilir Bunun1a birlikte bu karakterler 

birbirine olduk9a yakm genotipler arasmda smuh polimorfizm giisterirler 

Biyokimyasal parametrelerden olan enzim markerleri ise pratik ve bilgi verici olmasma 

ragmen di.i~i.ik frekans verdikleri i9in kullamm1 smuhdu. Isshiki ve Umezaki (1997), 

ki.ilti.iri.i yap!lan 68 susam varyetesinde varyasyonu belirlemek i9in 7 tane enzim sistemi 

kullanmt~lardu Ancak, ara~tmctlar sadece bir enzim sisteminin (IDH; izozimcitrate 

dehydrogenase) varyasyonun a91ga 91kanlmasmda yardtmct oldugunu ve izozim markeri ile 

90k di.i~i.ik oranda varyasyonun be1irlenebildigini aytklamt~lardtr Sorgumda genetik 

varyasyonun belirlenmesi i9in izozim markerleri varyasyonu net olarak a9tk1ayamam1~tu. 

Bu markerler ti.im genom boyunca genetik varyasyonun a91ga <;tkan1masmda etkili 

olmamt$tlr (Aldrich 1992). <;e$itlerin belirlenmesinde kullam1an izozim e1ektroforesisde, 

smtrh saytda izozimler genotipler arasmdaki po1imorfizmi <;ok az be1irleyebilmektedir. Her 

izozim analizi i<;in taze bitki iirnekleri kullan1lmas1 gerekmekte ve aynca kullamlan protein 

RAPD i<;in gereken DNA'dan daha az stabi1 olmaktadu (Golembiewski vd 1997). 

Kleppe vd (1971) taraflndan PCR'm ilk teorik temelleriyle ilgi1i makaleleri 

yaymlanmt~tlL Ancak, bu 1980'de Kary Mullis vd'lerinin genomik DNA'dan <;ok saytda tek 

kopya genlerin 9ogalt1lmast ile ilgi1i 9ah~malanna kadar bir ses getirmemi$tir. PCR'm ilk 

uygulamasmda kullamlan enzimin denati.irasyon ad1m1 si.iresince inaktif olmasmdan dolay1 

her diingi.i si.iresince E. coli DNA polimerazm klenow fragrnentinden eklemek gerekiyordu. 

Daha soma Thermus aquaticus'dan tstya dayanlkh I aq DNA polimerazm eldesi ile bu 

problem ortadan ka1dmlarak PCR'm otomasyonu saglanml$tlr Bu $ekilde, Taq DNA 

polimeraz, yapt$ma (annealing) ve uzama (extension) i9in yi.iksek s1cakhgm .kullantmma 

olanak tantml$tlr 
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PCR'm geli~imi ile spesifik DNA fragmentlerinin yogaltilmas1 yolu ile DNA 

polimorfizmi belirlenebilmi$tir Protein veya DNA markerlerine dayanan haritalar ise 

"molekiiler haritalar" olarak adlandmlu (Reiter vd 1993).. Genetik uzakhk bir 90k tarla 

bitkisinde 9e~itli molekiiler, kimyasal ve morfolojik iizellikler kullamlarak belirlenmeye 

yah$llml$tlr Hem temel hem de uygulamah bitki bilimcileri taraflndan s;ah~1lan 

organizmalar arasmdaki genetik varyasyonun daha iyi anla$1lmas1 is;in, bu ara9lara ihtiyas; 

duyulmaktadu DNA sekansmdaki polimorfizmin belirlenmesi is;in RFLP, AFLP, SSR, 

CAPs ve RAPD teknikleri geli$tirilmi$tir.. Son yillarda rasgele ptimerlerin kullamlmas1 ile 

elde edilen markerler, "random amplified polymorphic DNAs" (RAPDs) ve "arbitrarly 

primed-PCRs" (AP-PCRs) olarak isimlendirilmi~tir Bu DNA markerleri 90k basittir 

<;:iinkii, herhangi bir spesifik DNA sekans bilgisine yada spesifik primerlerin sentezine 

ihtiya9 yoktur .. Fragmentler PCR'da primer olarak kullamlan rasgele ve s;ok k1sa DNA 

sekanslarmdan yogaltilnlar. Biiylece fiukh bir lokusu temsil eden her bir PCR iiriinii ile 

DNA diizeyindeki fiukhhk tahmin edilebilir 

Ancak, yme de farkh genotiplerden gelen fragmentlerin genetik akrabahg1 ve 

fragmentlerin genom orijini hakkmda baz1 $iipheler vardn. <;:iinkii, RAPD'ler aym zamanda 

dominant genetik markerler olarak davramrlar Bunun anlam1 dominant RAPD markerleri 

ile bir DNA segmentinin heterozigot veya homozigot bir lokusdan m1 amplifiye oldugunu 

aynt etmek miimkiin degildir Ko-dominant RAPD markerleri, aym lokusdan amplifiye 

olmu~ farkh biiyiikliikte DNA segmentleri olarak nadir en belirlenmi$tir Mesela Nicotiana 

crassa'mn genetik haritasmm yap1lmasmda 88 RAPD markerinin 84 tanesi dominant ve 

sadece 4 tanesi ko-dominant olmu~tur (Williams 1990).. Her fragment farkh segregasyon 

analizi ile haritalanmazsa 90galtilan fragmentin genom lokasyonu bilinmez.. RAPD 

markerlerinin bu karakteristikleri baz1 germplasm gruplan is;indeki genetik akrabahg1 

belirlemek is;in etkilidir (Thormann ve Osborn 1992). Dominant markerler, kendilenmi$ 

homozigot ebeveynlerin kullamlmas1 durumunda genetik haritalama is;in uygundur. RAPD , 

markerleri genetik haritalamada, bitki ve hayvan 1slah1 uygulamalannda, populasyon 

genetigi s;ah$malarmda genetik farkhhg1 belirlemede, DNA parmakizi 91kanlmasmda, ayn1 

zamanda kromozom-spesifik DNA fragmentlerinin h!Zh belirlenmesi ve izolasyonuna 
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olanak vererek polimorfizm i<;in etkili bir yontemdir (Newbury ve Ford-Lloyd 1993}. 

RAPD markerleri kullamlarak genetik haritalamanm pek <;ok avantaj1 vardu; biiyiik 

varyeteli tiirlerde genomik analiz i<;in universal bir primer seti kulamhr, klonlanmJ~ DNA 

problanmn izolasyonuna, hibridizasyon i<;in filitrenin hamlanmasma veya niikleotid 

sekansl gibi on hazuhklara ihtiya<; yoktur (Williams 1990) .. RAPD, basil ve olduk<;a geni~ 

tiirlere uygulanabilmesi nedeni ile yaygm olarak kullamlmaya ba~lanmJ~lir Ornegin, 

molekiiler marker kullammmm smuh oldugu baz1 konifer tiirlerinde RAPD marker Jeri bu 

yiikii azaltmJ~tu (Hallden vd 1994) Brassica oleracea, Sorghum bicolor, Beta, Allium, 

Lotus, Avena sterilis ve coffea bunlardan baz1landu. Hevea klonlan arasmda morfolojik 

varyasyonlar <;ok farkh olmadJgl l<flll morfolojik 6zelliklere dayah fenotip 

belirlenmesindeki zorluk, RAPD markerleri ile giderilmi~tir 

Susamda yap1lan bu <;ah~mada populasyonlann smlflandmlmasJ, germplasmm 

degerlendirilmesi ve genetik kaynaklann planlanmas1 i<;in gereklidir.. Populasyonlar 

hakkmda bugiine kadar molekiiler diizeyde bir yakla~1m olmamJ~tJr. Bu nedenle tarla 

denemeleri sonucu elde edilen agronomik 6zellikler degerlendirerek fenotipik 6zelliklere 

dayah bir seleksiyondan soma fenotipik olarak fiukh olan 38 populasyon arasmdaki genetik 

farkhhk, RAPD markerleri kullamlarak belirlenmi~tir Y apilan bu <;ah~ma sus am JslahJ ile 

ugra~an Jslah<;rlar i<;in yeni genetik kaynaklann olu~turulmasmda bilgi kaynag1 olacaktu. 

Bunun yam sua molekiiler diizeyde tammlanmasmm yapildJgl iilkemiz susam 

populasyonlanmn gen bankalarmm olu~turulmasJ i<;in faydah olacagma inamlmaktadu .. 
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2• KURAMSAL BiLGiLER VE KA YNAK T ARAMALARI 

2.1. Morfoiojik ve Biyoiojik Ozelliklerin Degerlendirilmesi 

Jeffers vd (I967), yaptJklan 9al!~mada 1~1k tuzag1 ile yakalanan kanatl! afidlerde I 9 degi~ken 

olymii~lerdir Ara~tumac!lar temel bile~enler analizi yapmadan once degi~kenlerin bir uzunluk 

ve sayt kan~1rn1 olu~tJllduklanm goz online almi~lar ve on i~lem olarak korelasyon matrisi 

yapmi~lard!I (Digby ve Kempton I 987} 

Hu (1985), 45 susam varyetesi ile yapt1g1 9ah~mada, kapsiilde karpel say1s1 ve bogumda 

kapsiil say1sma dayanarak varyeteleri BAN (iki karpelli veya 4 lokus, tek kapsiillii), 3BA (iki 

karpelli veya 4 lokus, 3 kapsiillii), QAN ( dort karpelli veya 8 lokus, tek kapsiillii), 3QA ( 4 

karpelli veya 8 lokus, 3 kapsiillii) olmak iizere 4 tipte smlflandnmi~tlL Her bir karakterin 

kiiltiirii yap1lan tiplerinin arasmdaki farkl!l!klar yanmda kiiltiirti yap1lan her tipin 1siah 

karakteristikleri de temel bile~enler analizi ile tarti~limi~tu QAN ve 3QA tipinin kapsiil ba~ma 

tohum saylSlmn BAN ve 3BA tipine gore daha yi.iksek oldugu ancak BAN ve 3BA tipinde klsa 

intemod ve 90k say1da kapsiil oldugunu tespit etmi~tir 3BA tipi diger tiplere gore daha erken 

olgunla~an, daha az dall! ve az kapsiillii fakat bogum saytsl, bitki uzunlugu ve IOOO tane 

ag1rhg1 baklmmdan daha dii~tiktiir Temel bile~enler analizi, verimin, kapsiil ba~ma tohum 

sayis!, bogum aras1 uzunlugu ve bogum saytsl ile aralannda korelasyon oldugunu gostermi~tir. 

Digby ve Kempton (1987), bir9ok 9oklu degi~ken analizi uygulamaiannda, her birey 

iizerinde 90k say1da degi~ken olytimii yap!ldigmi fakat, ara~tnmacmm bu degi~kenlerin hepsini 

kullamp kullanmayacagm1 belirlemek zorunda oldugunu bildirmi~lerdir <;:iinkii ara~tumacmm 

eldeki 9al!~ma i9in hangi bulgularm onemli oldugundan emin olmamas1 veya diizenleyecegi 

anketin pahah ve zor olmasmdan dolayt bu gibi durumlarda biitiin veri setinin analizi ile ilgili ii9 

ana sorun oldugunu belirtmi~lerdir; 

L Baz1 degi~kenler 9al!~mamn amac1 ile tamamen ilgisiz olabilir ve diger verilerin ger9ek 

etkilerini maskeleyebilir 
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z. <;:ok degi~ken olunca gi.ivenilir parametre tahminleri elde etmek wm gerekli ornek 

biiyiikliigi.i gen;ek<;i bi.iyiikliikten yiiksek olabilir. 

3. <;:ok degi~ken problemde <;ok sa)'lda parametreye yol a<;ar Bu da ornekleme 

degi~kenliginden dola)'l daha <;ok karma~1khga neden olur. 

Bu yiizden <;ogu problemlerde, analizde kullamlacak en iyi degi~kenlerin onceden 

se<;ilmesinin gerektigini ve boyle bir se<;imin <;oklu degi~ken analizi problemlerini azalttigm1 

a<;Iklami~lardiL Aym ~ekilde diizenlenmemi~ veri setinin ana ozelliklerini gostermek i<;in 

ol<;iilmii~ "p" degi~keninden en iyi "m" tanesini se<;erek iki populasyonu ayut etrnek i<;in veya 

iki degi~ken grubu arasmda tatmin edici bir ili~kiyi saglamak i<;in yapildigmi belirtrni~lerdir 

Ara~tumacilar, hiyerar~ik kiimeleme yontemlerinin standart gosteriminin dendogram 

oldugunu, dendogramda sagdan sola gittik<;e kiimelerin daha kii<;i.ik kiimelere boli.indi.igi.ini.i ve 

yatay eksenin kiimelerin birle~tigi benzerligi gosterdigini bildirmi~lerdir 

Krzanowski (1988), dendogramm, kiimeleme katsa)'lsmm ekstrem degerler arasmda 

sistematik olarak degi~tirilmesi ile var olan gruplar arasmdan ortaya <;1kan birle~me ve boli.inme 

suasm1 gosterdigini bildirmi~tir Dendogramm alt kismmda biitiin birimlerin ayn gruplar 

olu~turdugunu ancak dendogramm tepesinde bi.iti.in birimlerin tek gruba girdigini boylece 

bOli.ici.i bir yontemin dendogramm tepesinden ba~layarak a~ag1 dogru i1erledigini a<;Ik1ami~tu. 

ToplayiCI yontemin ise dendogramm en altmdan ba~lay1p )'llkar1 dogru <;Iktigmi belirtrni~tir 

Perry ve Mcintosh (1991), germplasm koleksiyonunun art1~1 ve devamhhgmm olduk<;a 

onemli oldugunu bildirmi~ler:dir 78 i.ilkeden Hordeum vulgare, Triticum turgidum, Carthamus 

tinctorius, Oryza sativa'nm 2250 bireyinde yap1lan <;ah~mada f(motipik hukhhk tammlannu~t!L 

17 morfo1ojik ozellik kullamlarak uklar i<;inde ve arasmda varyasyon belirlenmi~tir Gruplar 

arasmdaki fiukhhklann belirlenmesinde kanonikal diskriminant analizi kullm1larak azaltilm1~ 

boyut modeli geli~tirilmi~tir Daha soma hiyerar~ik kiime1eme ana1izi i1e 4 gruba aynlmi~tlr 

Singh vd ( 1991 ), 306 tane yerel Phaseolus vulgaris arasmdaki genetik farkhhg1 morfolojik 

ve agronomik karakterleri kullanarak belirlemi~lerdir Bu degi~kenler <;oklu degi~ken analizi 

kullanarak analiz edi1mi~tir Ara~tumac!lar, oncelikle normalite analizi yapm1~lardu Yaptiklan 
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ro~at:t;o sonucu tiim degi~kenler yakla~tk bir normalite vermi~tir Ancak hipokotil ve s;i<;:ek rengi, 

iluyiime ~ekli, tohum parlakhhgt, ilk s;i<;:ege kadar olan bogum say1Sl, mozaik viriisiine, yaprak 

biti, bakteriyel hastahk, anthraknoza ve ko~eli yaprak beneklerine reaksiyon gibi kesikli 

degi~kenler normaliteden ayn tutulmu~lardu Analiz, normalite yaptlan degi~kenlerle 

yaptlmt~llr Ancak numara verilerek degerlendirmesi yaptlan kalitatif degi~kenler ve kantitatif 

degi~kenlerin birlikte kullamlarak yaptlan kiimeleme analizinde de herhangi bir fiukh!tk 

bulunmamt~tu 

Souza ve Sorrells (1991 ), yulafta yapllklan s;ah~mada 13 kantitatif iizellik kullanmt~lardu 

Yaptlan kiimeleme analizi sonucu orijinleri baktmmdan 4 biiyiik gruba aynlmt~lardu 

Ara~tmnactlar, korelasyon matrisinin 6zvekt6rii iizerinden standardize edilmi~ orijinal 

degerlerin tahmin edilmesi, degi~ken bagtmstzhgmt ve iizelliklerin dengeli aguhklandmlmasmt 

sagladtgmt ve temel bile~enler analizi kullamlarak her s;e~it is;in ortogonal, bagtmhhk olmayan 

karakterlerin elde edilip bu bagtmstz karakterleri kullanarak gruplar arast ili~ki belirlendigini 

belirtmi~lerdir 

Brown (1991 ), <;:e~it performansmm cografik dagthmtm vermek i<;:in agronomik ozellik 

verilerini temel bile~en ve kiimeleme analizleri ile degerlendirmi~lerdir.. Agronomik 

performansa ve !if kalitesi iil<;:iimlerine dayanarak pamuk <;:e~itleri arasmdaki ili~ki saptanmt~ltr. 

Analiz sonucu USA pamuk <;:e~itleri arasmdaki genetik varyabilite hakkmda bilgi verilmi~tir 

Her bir pamuk varyetesi iizelliklerinin ba~langt<;:la standardize edilmi~ verileri kullamlmt~l!r 

Daha soma korelasyon matrisi iizerinden temel bile~enler analizi yaptlmt~llr 

Patil ve Sheriff (1994), 100 fiukh susam genotipinde genetik fiuk!thgm belirlenmesi ic;in 
• 

yapl!klan <;:ah~mada c;is;eklenmenin % 50' sinin tarnamlandtgt giin saytst, bitki uzunlugu, dal 

saytst, ilk dalm uzunlugu, kapsiil saytst, ilk kapsiiliin uzunlugu, verim, olgunla~ma zamam, 

kapsii] uzun]ugu, kapsii! ba~ma tohum saytS!, 1000 dane agtrhgt, bitki ba~ma tohum verimi, 

hasat indeksi, yag is;erigi, bitki ba~ma yag verimi ve kapsiil c;evresi olmak iizere 16 iizelligi 

incelemi~lerdir <;:ah~tlan tiim ozellikler is;in varyeteler arasmda varyans analizi onemli 

farklt!tklar as;tga <;:tkarmt~llr. Genetik uzakhgma gore varyeteler 14 kiimede gruplanmt~tu. 
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f~ukh kiimeler i9indeki varyetelerin dagJl!~Jmn cografik orijinlerine gore 

'Colma1d1g:mJ bildirmi~lerdir 

Tiirker ve Tiirker (1994), degi~kenler arasmdaki bagJml!l!gm olmadJgl veya degi~kenler 

>arasmdaki i!i~ki!erin yap!Sl hakkmda on bi!gi bu!unmadJgl durum!arda 90k degi~ken!i istatistik 

:yontemlere ihtiya9 oldugunu ve bu ama9la faktor analizi, ana bile~enler analizi, smlflanduma 

analizi ve diskriminant analizinin yaygm olarak kullam!dJgml ve bunlarda degi~kenler 

arasmdaki ili~kilerin incelenmesinde en etkili istatistiksel yontemin ana bile~enler analizi 

oldugunu bildirmi~lerdir 

Ara~tumacJ!ar, 50XIO boyutlu ven matrisine ana bile~enler analizi uygulayarak elde 

ettikleri korelasyon matrisinin 10 degi~kenin bir sistem i9erisinde birbiriyle olan pozitif ve 

!legatif yondeki korelasyonunu ay!kladJgmJ ve korelasyon matrisinde degi~kenler arasmda 

· goriilen baz1 ozelliklerin daha net bir ~ekilde a91khga kavu~tugunu be1irtmi~lerdir 

$entiirk (1995), kiime say1sma karar vermede kullamlan ol9iilerden birinin 1971 y!lmda 

Marriot tarafmdan geli~tiri1digini ve W, grup i9i kareler top1am matrisi olmak iizere IWI 
olyiitiinii kiime saylSI i1e inceleyerek kiime saylSlm bulma}'l amay!adJgmJ bi1dirmi~tir Yontem 

M=k21WI ili~kisine dayanmakta olup en kii9iik M degerini veren k degeri ger9ek kiime saYJSI 

olarak ele almml~tlr Marriot tarafindan yap!lan 9e~itli ara~tumalarda kiirne saylSI ile ilgili kesin 

bir uygunluk testinin bulunmadJgJ ve mode analizinin uygulamada en tutarh sonucu verdigi 

vurgulanmJ~tJL Kiime sa}'lsmm belidenmesinde diger bir yakla~1m ise k=(n/2) 112 ol9iitii 

olmu~tur. Burada k kiime saYJSllll, n ise gozlem saylSlm giistermektedir 

Ganesh ve Thangavelu (1995), 50 farkh susam genotipinde genetik uzakhg1 ara~tumJ~!ardu 

Ara~l!mrada her genotipin rastgele iirneklenen 5 bitkisinde bitki uzunlugu, bitki ba~ma da1 
• 

saylS!, ana giivdedeki kapsiil sa}'lSI, dallardaki kapsiil sa}'lSI, bitki ba~ma toplam kapsii1 saYJSI, 

kapsiil uzunlugu, kapsiil ba~ma tohum say1s1 ve bitki ba~ma tohum verirni gibi iize!likleri 

incelemi~lerdir. Verilerin orijinal ortalama degerleri normallik analizi i9in transforme edi1rni~tir 

Miimkiin olan tiirn D2 degerleri hesaplanmJ~tu Analiz sonunda 50 genotip 4 f~ukh gruba 

aynlmJ~l!r Cografik orijini farkh olan susam genotiplerinin aym grupta yer alabildigini 
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gostenni~lerdir Bir cografik bolgeden alman tip, farkh bir ki.imede yay:th~ gostermi~tir. Buna 

heterojenlik, populasyonlann genetik farkhhg1, 6nceki seleksiyon 9ah~malan ve gene! 

kombinasyon yeteneginin derecesi "gibi bir 90k faktor neden olmu~tur Ara~tumacilar, cografik 

farkhhgm genetik farkhhkla bir ili~kisinin olmadigmi bildirmi~lerdir 

Royo vd (1995), 18 iilkeden elde ettikleri 299 tane bugday 9e~idinde yah~mJ~lardJr 

Ara~t1nnada 23 fiukh giizlem almarak 9e~itlere ait veriler temel bile~enler analizi ve ki.imeleme 

analizi ile degerlendirilmi~tir Veriler iince standardize edilmi~ ve daha sonra temel bile~enler 

analizi uygulanacak veriler arasmdaki varyabilite tayin edilmi~tir. Daha sonra UPGMC 

(Unweighted pair-group method of centroid) kullan1larak ki.imeleme analizi yap!lmr~tu. Hem 

lctimeleme hem de temel bile~enler analizi gruplar arasmdaki farkhhg1 belirlemede etkili 

olmu~tur 

Tathdil (1996), gozlem veya 6l9i.im yoluyla elde edilen 6zelliklerin analizinin klasik 

istatistik teknikleri ile yapilamadJgmi, degi~ken ad1 verilen bu 6zelliklerin analizinde 

multivaryete analizi ( 90k degi~kenli analiz) tekniklerinin geli~tigini belirtmi~tir <;ok degi~kenli 

analiz ad1 verilen bu tekniklerin amacmm, bilimsel 9ah~malann say:t ile ifade edilen 

sonu9lanmn 6zetlenmesi, yorumlanmas1 ve karar verilirken kullamlmasmm saglanmas1 

oldugunu, ara~tumacmm ge9erli ve gi.ivenilir sonu<;lar elde etmek i9in ele • aldrg1 konuy:ti ti.im 

yiinleri ile degerlendirmek zorunda olmas1 nedeni ile 90k degi~kenli veri ve bunlann analizinin 

gerektigini ayiklami~tJr. 

Tathdil, degi~ken sayJsirim 90k olmas1 nedeni ile gosterim kolayhgr saglamak i<;in 90klu 

degi~ken analizlerinde vektiir ve matrislerden yararlamldigim belirtmi~tir Standartla~tmlm1~ 

veri matrisinin kullamlmas1 durumunda korelasyon matrisinden, aym ~ekilde verilerin 6l<;i.i 

birimleri ve varyanslar1 birbirlerine yakmsa kovaryans matrisinden, degilse korelasyon 

matrisinden yararlamlmas1 gerektigini tavsiye etrni~tir Genellikle degi~kenlerin iil9i.i birimleri 

birbirine yakm olmadigi i9in pratikte standartla~tmlm1~ degerlerinden olu~an Zpxn j\andart 

matrisi kullamldigim ayiklami~tu. Ki.imeleme analizinin amacmm, elde edilen verilere 

dayanarak birbirine benzer olanlan gruplamak oldugunu, bunun i9in pek 90k yontem 
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• 
ancak bunlardan en s;ok bilinenlerin hiyerar~ik (hierarchical) ve hiyerar~ik 

(non-hierarchical) yiintemler oldugunu belirtmi~tir .. 

;E[<Ifc:h vd (1997), f~uklt tilkelerden toplanan yerf!strgmr morfolojik iizellikleri a<;:rsmdan 

Ara~tumacr!ar verilerin ortalama ve varyans analizlerinden soma 9 

tiltitatiif degi~kenin normallik testlerini yapmr~lardrr. Kantitatif verilerin ortalamalan 0 ve 

1 olarak standardize edilmi~tir Standardizasyonun iizellikle kantitatif verilere 

davanan 90k degi~kenli analizlerde olduk<;:a iinemli oldugunu belirtmi~lerdir Daha soma temel 

''";~t!ile~enieranalizi ve kilmeleme i<;:in Ward metodunu (Hiyerar~ik kilmeleme) kullanmr~lardrr 

,,,,,;.;Jjeunmgen vd (1997), veri iizetlemek i<;:in veri indirgeme aracr olarak kullandrklan temel 

(tiile$enier analizi ile 56 degi~ken iizdegerleri 0 . .88'e yakm veya daha yiiksek olan 16 bagrmsrz 

;'clegi~k~~ne indirgemi~lerdir Ozellikler arasmdaki 56x56 matrisi temel bile~enler analizi i<;:in 

<;a!t~ma sonunda pek <;:ok iizellik olgunla~ma stiresi ve bitki 

ile yiiksek oranda ili~kili <;:rkmr~tir Veri setini temel bile~enler skorlanna 

cyplom~$tilrntek dolay!t ekstra aguhgr gidermi~tir. Kiirneleme analizi i<;:in I erne! bile~enler skorlan 

oklit uzak!tgr ile degerlendirilmi~tir Ara~tumacrlar, tiim degi~kenlerin kullam!digi analizde 

Ward'm metodunun (Hiyerar~ik Ktimeleme) kilme i<;:i varyansr minimize ettigini ve <;:ogu <;:e~itler 

.i<;:in en tatmin edici kilmeleme sonucunu verdigini belirtmi~lerdir Ortaya <;:rkan dendogram, en 

fark!t gruplann tek ba~larma kilmelenmelerine olanak veren ama pedigre yiiniinden yiiksek 

derecede ili~kili <;:e~itleri mtimkiln oldugunca bir tek grup i<;:inde tutan bir kiimeleme analizi 

oldugu giisterilmi~tir. Ara$tumacrlar, degi~kenleri kilmeleme analizinde girdi olarak 

kullanmadan once bagrmSIZ dogrusa! degi~ken o!u~turmak i<;:in degi~ken transformasyonu 

yapmt~lardrr 

Jolliffe (1986) eger matris korelasyon tipinde ise iizdegerlerinin 0. 75'e kadar oldugu temel 

bile~enlerin tutulmasmm da iinerilebildigini ifade etmi~tir Ara~tumacr!ar yaptrklarr <;:al~mada 

yakla~rk kilmi.ilatif varyans 0 8 oldugu zaman bu degere denk gelen temel bile~ende 

kesmi~lerdir 
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vd (1997), Italya, Ispanya, Frans a, F as ve Yunanistan'dan toplanan 29 Biserrula 

L. populasyonunu 15 morfolojik 6zelligi ile degerlendirmi~lerdir Kantitatif 

[:ak!tert•er temel bile~enler analizi ve k -ortalama kiirneleme kullamlarak analiz edilmi~tir 

iah~;ma sonunda multivaryete analizlerinin germplasmm degerlendirilmesinde faydal! oldugu 

degerlendirilmesinde de cografik orijini aym olan populasyon1ar benzer 

i.li''!'grll:p1arda yer a1mJ~tll 

Escribano vd (1998), 66 tane Amerikan orijinli yere1 fasu1ye ye~it1erinde 14 kantitatif ve 5 

\(:ilit:atit degi~ken kullanarak kiimeleme analizi i1e 11 gruba ayHmJ~1ardH Bu sonu91ara gore 

s<M1eso ve Andean Amerikan grup1anndan, Andean Amerikan 9e~it1eri 8 gruba ve Meso 

{A,.rneJrikan 9e~itleri ise 3 grub a ayn1mJ~tll. 

Tunali ve Okur'un (1980) yapl!k1an 9ah~mada hesap1anan ana bi1e~enlerin 90k degi~ken1i 

s'isteme ili~kin top1am bi1giyi a91k1ama paymm, i1gi1i iizdeger1erle dogru oranlih o1dugunu, en 

biiyiik iizdegerlere kar~1hk ge1en 6zvekt6rler yardJmJy1a be1ir1enen diiz1emde, nokta1ar 

afasmdaki i1i~ki1erin a~agJdaki kural yardiffil i1e be1ir1enebi1digini aylk1ami~lardl!; 

Veri tab1o1an o1u~turu1urken degi~ken1er iizerinde yap11an 619iim1er, degi~ik 619ii 

birim1erinde olabi1ir. Bu nedenle, degi~ken1er arasmdaki uzakl!k1ann hesabmda yanh~ 

yorum1amayJ ortadan kaldnacak basit bir d6nii~iim1e, veri1er standartla~tnl.labi1ir (Tiirker ve 

Tiirker (1999) 

2.2. DNA izolasyonu ve RAPD Optimizasyonu 

PCR, se9i1mi~ bir DNA segmentinin 90k sa )'Ida kopyas1m yapan enzimatik bir metottur. Bu 

90ga1tma i~1eminde, iki oligoniik1eotid, JSJya dayamkh DNA polimeraz, 4 tane 

deoksiriboniik1eosid trifosfat, kahp DNA ve buffer kullam1n PCR'm i~1eyi~i ~6yledir; <;:ift 

zincirli kal!p DNA JS!lihnca, komp1ementer zincir1eri tutan iyonik bag1ar zaylflar ve 9NA tek 

zincirli duruma ge9meye ba~1ar Bu o1aya "denatiirasyon" denir .. Genellik1e 94 °C SJcakhk 

uygu1amr "Denatiirasyon"un ardmdan yava~ yava~ sogutulur. Bu esnada oligoniik1eotid1er tek 

zincirli DNA'daki komplementeri olan b6lgeye bag1amr. DNA sentezi bu noktada ba~lar Primer 
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iotsma:st "annealing" denilen bu 'a~amada, primer tek zincirli DNA'mn 3' ucundan baglamr .. 

primer adt verilir. <;:unkii DNA sentezini hazular. Primerin iyonik 

i~ii;J.amna~an<la kullamlan stcakl!k degeri Tm olarak adlandmlu Uzun primerlerde veya GC 

':ioerii~i fazla olanlarda I m y(iksek olur Tm ~u ~ekilde hesaplamr: 

Tm= 4x(GC)+2x(AT)-5 

y~~~;,J3un<ian soma tSt y(ikseltilir Bu a~amada enzim, hedef DNA pan;asmm sentezini yapar Bu 

uzama "extension" admt alu. DNA polimeraz senteze, <;ift zincirin 3' ucundan ba~lar ve 

·:·::.·ve:ru DNA 5'-3' yonilnde sentezlenir Iaq polimeraz 72 °C stcakl!kta iyi <;alt~u ve bu stcakltk 

t.Iere•cest de uzama i<;in se<;ilir. Isttma ve sogutma i~lemleri pek <;ok kez tekrarlanarak spesifik 

.bolgen:m <;ok saytda kopyast elde edilir (Maniatis vd 1982) 

Dellaporta vd (1985), bitki DNA izolasyonunda sorun olan protein ve polisakkaritlerin 

"potasium dodecyl acetat" kullanarak, 0 °C'de nilkleik asitlerden uzakla~tmlabildigini 

bildirmi~lerdir 

Williams vd (1990), insan, Glycine max varyete Bonus, Glycine soja PI81762 ve bu iki 

ebeveynin 72 tane Fz bireylerinde, Zea mays CM37 ve 1232, Neurospora crassa ile bakteriyel 

DNA 6rnekleri kullanmt~lardtr Amplifikasyon reaksiyon hacmi 25 1-11 olup 1 OrnM T ris-HCl, pH 

8.3, 50 mM KCl, 2 mM MgC\z, % 0.001 gelatin, 200 1-1M primer 25 ng genomik DNA ve (J5 

linite Taq poL i<;errnektedir Amplifikasyon , Perkin Elmer Cetus DNA Thermal Cycler ile 45 

d6ng(i olarak 1 dk 94 °C, 1 dk 36 °C, 2 dk 72 °C'de yaptlmt~tu Amplifikasyon iirilnleri % 14 

agaroz jel elektrofi:Jresisde analiz edilerek ethidium bromid ile boyanmt~ttr. Reaksiyonda 9-·10 

niikleotid uzunlugunda % 50-80 G+C kompozisyonlu ve palindromik sekans i<;ermeyen 

primerler kullantlmt~tu Belirlenebilir dilzeyde amplifiye olmu~ ilri.inlerin <;ogalttlmast i<;in en az 

% 50 GC i<;erikli primerlere ihtiya<; oldugu bildirilmi~tir Ara~tumactlar, genomik DNA'mn 

veya enzim konsantrasyonunun azalmast halinde jel ilzerinde ayn ayn bi.iyi.ikli.ikteki bantlann 

ilstlerinin kaplanmasma yani smeare neden oldugunu bildirmi~lerdir RAPD prosediil'iinde ele 

alman her 6rnekte pek <;ok DNA segrnenti amplifiye olmakta ve bu fragmentlerin bir <;ogu 

alman bir ti.iri.in iki bireyinden birinde olu~urken digerinde olu~mayabilmektedir.. i:nsan 

genomunda yaptlan <;al!~mada bir 6rnekte 1 4 kb'lik DNA segrnenti amplifiye olurken diger 
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amplifikasyon olmamJ~tlL Elde edilen bantlar genomik DNA'dan amp1ifiye olmaktadu 

en£>1llllK DNA ilave edi1meden her primer iyin kontrol reaksiyon1an hazulandJgl zaman hiy bir 

iiriiniiniin olu~mamas1 kont10l ortammda, primerin kendinden kaynaklanan 

[plifikasy•onun olu~madJgm1 kamt1ar. Bu sonyy!arla rastge1e sekansh tek primer1erin E coli 

kiiyiik genom1ann amplifikasyonu dahi1 genomik DNA segment1erinin o1u~masma ve f~ukh 

nif<~y[(:nn amplifikasyon iiriin1eri arasmda polimorfizmin be1ir1enebi1ecegini g6stermi~tir 
• 

Pa1u'mbi vd (1991) tarafindan RAPD optimizasyonunda DNA, MgCb konsantrasyonunun 

o1dugunu, yiiksek DNA ve MgCh konsantrasyonunda PCR iiriin1erinde smear 

•01u1~<u!;u'"' bi1dirmi~lerdir 

Bell ve DeMarini (1991), yiiksek mo1ekii1er aguhkh fragmentlerin Agaroz je1de ethidium 

'or<>mid i1e boyanmas1 durumunda smear gibi g6riindiigunii bi1dirmi~lerdir 01igoniikleotid 

·nrimerler· · pek yogu PCR iiriinlerine d6nii~tiigu zaman bu iiriinlerin 3' OH uylan genomik 

bNA'ya veya kendi kendilerine baglanu. Bu molekiillerin uzama ve rastgele sonuy!anmasr 

l!luhtemelen smeare neden olur. Olu~an smear, primer/DNA konsantrasyonunun veya PCR 

dongii sayrsmm degi~tirilmesi ile 6nlenebilir 

Klein-Lankhorst vd (1991), domateste polimorfik RAPD markerlerinin haritalanmas1 ve. 

belirlenmesi iyin yap1lan yah~mada 11 primer kullanm1~1ardu Her primer genom-spesifik 

amplifikasyonu idare etmektedir. Bireyler arasmdaki benzerligin primerler arasmdaki sekans 

pozisyonuna dayandrgm1, i:irnegin iki primer arasmdaki fiukhhgm 5' Uytaki A'in I'e diinii~iimii 

olmas1 durumunda % 100 baglanma olmadJgm1 belirtmi~lerdir. RAPD sonuy!an tek primer 

yerine primerlerin kombinasyonlanmn kullamlmasi durumunda degi~mi~tir. 1ki primerin 

kombinasyonunda her primer ayn ayn kullamld1gmda g6riilmeyen yeni amplifiye olmu~ DNA 

fragmentlerinin ortaya ylktlgm1 bildirmi~lerdir 

Devos ve Gale (1992), bugdayda genetik marker sistemi olarak RAPD markerlerinin 

kullammm1 degerlendirmi~lerdir. RAPD prosediiriine DNA, Mg+2
, I aq polimeraz 

konsantrasyonu ve "denatiirasyon" SJcakhgmm etkili oldugunu bildirmi~lerdir RAPD 

13 



i:iinlerinm dominant davram~mm bugdayda linkage haritalanmn olu~turulmasr i<;in genetik 

olarak kullammmr smuladrgmr, bununla birlikte genotiplerin analizinde 

~arlamlabilecegini a<;rklamr~lardu. DNA konsantrasyonunu belirlemek i<;in reaksiyon 

~~rmmda 0.1-100 ng arasmda DNA miktarlan denenmi~tir Ti.im reaksiyonlann 4 kez 

;krarlandrgr denemede sadece 10-2Q ng DNA, 200 nM primer konsantrasyonu tekrarlanabilen 

~venilir bantlar vermi~tir Ara~tumacrlar, DNA miktanmn dii~i.ik olmasr durumunda fiukh 

ori.ini.i~te bantlar olu~tugunu, konsantrasyonun artmasr durumunda ise spesifik olmayan 

:nplifikasyonlarla sonu<;landrgrm bildirmi~lerdir Mg+2 konsantrasyonunun optimizasyonu i<;in 

[g+2, reaksiyon tamponuna L5 mM, 2 mM, 2 5 mM, 3 mM konsantrasyonlannda ilave 

:lilmi~tir Spesifik ve tekrarl~nan sonu<;lar sadece L5 mM Mg+2 konsantrasyonunda elde 

iilmi~tir Bununla birlikte DNA miktanmn reaksiyon kan~rmmda 10 ng 'dan 5 ng'a 

~~i.iri.ilmesi ve Mg+2 konsantrasyonundaki artr~m yeni ve/veya kaybolan bantlara neden oldugu 

~lunmu~tur Taq DNA Polimeraz konsantrasyonu optimizasyonunda, konsantrasyonun art1~1 

mt sayrsmm artr~ma neden olmu~tur Ara~tumacrlar 0 8 U/50 111 enzimin reaksiyon ortammda 

lSit ve gi.ivenilir bantlar olu~turdugunu, enzim konsantrasyonunun artr~mda ise kii<;i.ik bantlann 

1yboldugunu belirtmi~lerdir. "Annealing" ve "denati.irasyon" srcakhgmm belirlenmesinde, 

lllllealing" i<;in 36 °C uygun olmasma ragmen, ara~tumacrlar minimum 40 °C'ye kadar 

1kseltmi~lerdir 42 °C'ye kadar baglanma reaksiyonlannm korundugu belirlenmi~tir PCR 

1akinelerinde bloklar arasmdaki 2 °C'lik olan srcakhk fiukhhklannm RAPD prosedi.iri.i i.izerine 

kisi iinemsiz olmu~tur. "denati.irasyon" srcakhgmda, 94 °C alan srcakhgm 90 °C'ye 

1~i.iri.ilmesi halinde bi.iyi.ik bantlar kaybolmu~ ve kii<;i.ik bantlar olu~mu~tur Primer 

lnsantrasyonu optimizasyonunda, 50 ng DNA konsantrasyonunda kullamlan bir primer ile 

:m spesifik hem de spesifik olmayan amplifikasyon iiri.inlerinin olu~tugu, ba~ka bir prime!le 

tprlan PCR sonucu ise yiiksek molekiil aguhkh smear olu~tugu bildirilmi~tir Bu <yah~mada 

lO nM/1 0-20 ng primer/DNA oram kullamlmr~tlr I i.im primerler tam olarak iyi sonu9 

:rmemi~tir. Tahminen uygun primer biilgelerinin azhgr, bugdayda zayrf amplifikasyona neden 

mu~tur 

Skroch vd (1992), iki genotipin RAPD markerleri ile kar~rla~tumanm, her genotip 1910 

APD markerlerinin var oldugu (1) veya olmadrgma (0) gore yaprldrgrm ve marker 
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lplifikasyonlannm varhgr veya yoklugu i<;:in genotip kar~rla~tumasr yap!luken sonu<;:lann 

~tla~tnma tiiriine gore degi~ebildigini bildirmi~lerdir Her iki genotipte de RAPD markerinin 

nasi bu !okusta yiiksek diizeyde sekans homolojisinin olduguna i~aret eder. Bir genotipte 

rrker olup da digerinde olmamasr durumunda, sekans farkr oldugu kesindir U<;:iincii bir 

ISthk her iki genotipte de amplifikasyon olmamasrdu. Bu sonu<;:, sekans homolojisi hakkmda 

~ey siiylemez Amplifikasyon yoklugu gosteren genotip i<;:in rastgele lokuslarda yiiksek 

1nda sekans bilgisi vardrr Biiylece amplifikasyon yoklugu (0,0) kar~rla~tumalan homoloji 

uttdu ve (!,1) kar~rla~tumalarma neredeyse e~deger bilgi saglar Biitiin kar~rla~tumalann 

:erli olmast, biitiin olasrhk tablo smrflanm kullanan basit bir e~leme katsayrsrmn, genetik 

khk (GD) i<;:in uygun bir tahminleyici olduguna i~aret eder. Boylece genetik uzakhk fiuklann 

lam kar~rla~tumalann sayrsma boliinmesi ile tahmin edilebilir; GD= (A+D)/ (A+B+C+D). 

PD marker analizi ile bulunw genetik uzakhk her birinin 2 olasr sonucu (benzer!ik veya 

:!thk) olan bir dizi kar~rla~tumalann sonucudur GD'yi finklann toplam kar~rla~tuma 

1sma oram olarak tanunlamrsa her sonu<;:, farkhhk i<;:in 1, benzerlik i<;:in 0 degeri verilerek, 

bu gozlemler setinin sayrsal ortalamasma e~ittir 

A 
l l 
2 0 
3 l 
~ 0 
5 0 
) l 
7 l 
~ 1 

0 
0 l 

~ 
0 
1 
1 
0 
0 
0 
l 
l 
1 
0 

IA-BI 
l 
l 
0 
0 
0 
1 
0 
0 
1 
l 

GD(A,B)= L:iiAi-Bii =0.50 
10 

fer genotip <;:iftinin GD'si test edilen biitiin marker lokuslanndaki benzerlik veya finkhhk , 
!mlerinin ortalamasr olarak yeniden tammlanmr~ olur. Herhangi bir RAPD veri seti i<;:in her 

tik uzakhgm varyasyon ve standart hatasr kolayca hesaplanabi1ir.. Yukanda tammlanw 

lin tahmini varyansr, ornek varyansr i<;:in kullamlan formiil ile hesaplanabilir.. Bu 
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)li!J15"··--
n RAPD bant bazmda bir genetik uzakl!k ( d)'nin varyans ve standart hatalan ~oyle 

veriler hakkmdaki en i:inemli kaygtlanndan biri sonu9lann 

Belli bir RAPD veri setinin germplasmm organize edi~ ~eklinin 

GD'ler arasmdaki fiukl!l!gm test edilmesi ile i:ilyiilebilir <;:iinkii 

l~ll<otip•leri:n diger genotiplere oranla lokasyonunu belirleyen gi:irece1i genetik uzakl!ktu 

Weeden vd (1992), farkl! primer konsantrasyonlanmn fiukl! saytda bant olu~umuna neden 

~1dugunu bildirmi~lerdir Dii~iik primer konsantrasyonu biiyiik fragment1eri ( 1500-3000 bp) 

;ogaltma egi1iminde iken, primer konsantrasyonunun artmas1 ile bu fragment1er kaybolmakta ve 

yerlerini daha kii9iik (200-400 bp) fragment! ere buakmaktadu .. 

Pikaart ve Villeponteau (1993), genomik DNA'da bu1unan RNA konteminasyonunun PCR 

amplifikasyonunu 6n1edigini bi1dirmi~1erdir. 

Koller vd (1993), e1madan DNA'yt Dellaporta yonteminde modifikasyon yaparak izo1e 

etmi~1erdir Modifikasyon RNAse uygulamasmdan soma 1 hacim klorofi:Jrm-isoami1alko1 (24: 1) 

ek1enerek 6500 rpm'de 10 dk santrifiij yapilarak geryek1e~tiri1mi~tir. Olu~an iistteki SlY! faz yeni 

bir tiipe almm1~ ve 5 M NaC1 i1ave edi1mi~tir 2 hacim soguk etano1 ek1enmi~, kan~tmlm1~ ve 30 

dk 4 °C'de bekleti1mi~tir. Santrifiijden soma olu~an DNA peleti % 70'1ik etano1de y1kand1ktan 

sonra kurutulmu~ ve TE i9inde yiiziilmii~tiir. 

Pammi vd (1994), sorgumda tekrarlanabilir RAPD markerlerinin amp1ifikasyonu iyin 

primer, DNA miktan, Taq po1imeraz, MgCh ve "annealing" stcakl!gm1 test etmi~1erdir 

Ara~tumac!lar primerin artan veya azalan konsantrasyon1annm amplifiye olan iiriin1erin 

verimini azaltt1gmi ve optimum 3-6 flM primerin reaksiyonda yeterli o1dugunu bulmu~1ardu 

DNA'nm ise yiiksek konsantrasyon1an d1~mda amp1ifiye o1mu~ iiriinlerin profili ve veriminde 
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olmami~llr Iaq polimerazm 019 ve 3.04 unite kadar olan etkisinde ise ancak 15 )ll'lik 

Jvoivon kar1~1mmda 0 .38 U enzimin iyi sonu9lar verdigi tespit edilmi~tir "Annealing" 

laklligrmn 36 °C'de iken az amplifikasyon belirlenirken, 48 °C'de optimum sonu9lar almm1~tu 

iistiinde ise amplifikasyon iiriinlerinde 6nemli bir azalma kaydedilmi~tir 

MgCh'iin dii~iik ve yiiksek konsantrasyonunun amplifiye olmu~ DNA 

tlll~um•unu azalttiji;Im ve optimum 2 5 mM MgCh'm iyi sonu9lar verdigi bulunmu~tur En son 

PCR d6ngiileri analiz edilmi~tir 25 ve 30 d6ngii arasmda h1zh bir amplifikasyonun, 30 

35 d6ngii arasmda ise daha dii~iik amplifikasyon oldugu bildirilmi~tir 

vd (1994 ), RAPD markerlerine dayanarak yapt1klar1 9ah~malarda, baz1 tiirlerde 

spesifik olmayan baglanmalar yapt1g1m ve bunun jelde DNA'nm smearli 

neden oldugunu bildirmi~lerdir Yap1lan bu 9ah~mada spesifik olmayan 

~,lbaglammallar kahp DNA'nm, restriksiyon endoniikleaz ile kesilmesiyle engellenmi~tir. 

Pancholi (1995), RAPD'in en biiyiik avantajmm hedef DNA dizilerinin 6nceden bilinmesine 

., ; .iihti·vac olmadigmi fakat kahp DNA'mn konsantrasyonunun ba~ans1 i9in 90k kritik bir fakt6r 

u•u.u15,.uu belirtmi~tir Kahp DNA'nm kalitesi amplifiye olmu~ iiriinlerin 9ogaltJlmasi ve 

giivenilirliginde etkilidir Giivenilir bir DNA replikasyonu i9in I aq polimerazm 6nemli 

oldugunu ve magnezyuma bir divalent katyon kaynag1 olarak ihtiya9 duydugunu bildirmi~tir 

Optimal Mg+2 konsantrasyonunun her PCR teknigi i9in yapilmasi gerektigini, 90k az Mg+2 

konsantrasyonunda amplifikasyon verimi azaluken 90k yiiksek miktarda ise spesifik olmayan 

baglanmalara neden oldugunu g6stermi~tir 

Strand vd (1996), amplifiye olmu~ DNA fragmentlerinin sayiSinm genomik DNA ile 

primere dayand1ji;Im bildirmi~lerdir RAPD reaksiyonunda kullamlacak olan primerlerin kahp 

DNA ile etkili olarak hibridize olmas1 gerektigini belirtmi~lerdir 

Parani vd (1997), susamda uyguladiklari RAPD, 25 )ll'lik reaksiyon tiiplerinde yapm1~lardu 

PCR reaksiyon kan~Immda 10 mM Tris-HCl (pH 8 3), 50 mM KCI, 2 mM MgCh, % 0 .. 001 

gelatin, 100 f,LM dATP, dCIP, dGIP, diiP, 15 ng primer, .30-40 ng genomik DNA ve 0.5 )ll 
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DNA polimeraz yer almt~tlr Amplifikasyon ko~ullan 94 °C'de 3 dk l d6ngi.i ardmdan 94 

1 dk "denatiirasyon", 40 °C'de 1 dk yapt~ma "annealing", 72 °C'de 2 dk uzama 

:!c('~xt•~nston" olmak iizere 45 dongi.ide ger9ekle~mi~tir Reaksiyon kan~1m1 72 °C'de 10 dk 

soma 4 °C'de saklanmt~tu Amplifikasyon iiriinleri % IJ'liik agaroz jelde 

Pessino vd (1997), mtsuda DNA izolasyonu i9in Dellaporta vd yontemini modifiye ederek 

Imllanmt~lardu. Ara~tumactlar, 6 gr bitki yapragm1 stvl nitrojende dondurduktan sonra un 

llaline getirmi~lerdir Daha soma 15 ml ekstraksiyon buffer (100 mM Iris-HC!, pH 7.5, 50 mM 

EDTA, pH 8 .. 0, 500 mM NaCl, % 2 SDS, % I polyvinyl-pyrrolidone) ekledikleri kan~tmt 68 

oC'de 20 dk inkiibe etmi~lerdir inkiibasyon somast 5 M 4 ml potasyum asetat eklenen 6rnekler 

1"2 saat buzda bekletilmi~tir. Buzdan alman 6rnekler 20 dk 11 000 rpm'de 4 °C'de santrifiij 

yaptlmt~tlr Supernatant almm1~ ve soguk isopropanol (25 ml) eklenerek 1 gece -20 °C'de 

inkiibe edilmi~tir Olu~an pelet TE i9inde siispanse edilmi~ ve 50 )lg/ml RNAz ilave edilerek 

oda stcakhgmda bekletilmi~tir Orneklere etanol presipitasyonu yaptldtktan soma 15000 rpm'de 

15 dk santrifiij yaptlmt~, olu~an peletler % 70'1ik etanolde ytkandtktan soma kurutulmu~ ve IE 

i9inde 96ziilmii~tiir 

Lange vd (1998), marker destekli tslahta, PCR amplifikasyonu i9in bitki DNA 

izolasyonunun .yok 6nemli oldugunu, bir .yok DNA izolasyon yonteminin .yok zaman abet veya 

pek .yok iirnegin birlikte yaptlmasmm zorlugundan dolay1 Dellaporta vd 'lerinin kullandtklan 

DNA izolasyon y6nteminin kullamlabilirligini ara~tumt~lardu Ara~tumactlar yapt1klar1 

9ah~mada, tek ki~inin bir gi.inde 96 soya bireyinden izolasyon yapabildigini ve bu DNA 

iimeklerinin PCR'a dayanan RAPD, SSR, AFLP analizlerine uygun oldugunu bildirmi~Ierdir 

~ah~mada kullamlan bitkiler serada yeti~tirilmi~ ve .yok gen9 yapraklar izolasyon i9in 

cullamlmt~tlr 

Boiteux vd (1999), bitki dokulanndan yiiksek molekiiler aguhkh DNA'nm eldesinin 

nolekiiler genetik ve uygulamah bitki tslahmda kullamlan bir9ok prosediir i9in gerekli 

•ldugunu ve DNA veriminin, parmak izi ve linkage haritalamast yah~malannda iinemli bir 
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oldugunu a<;rklamr~lardu Bitki dokulanndan temiz genomik DNA'mn ekstraksiyonu 

.Oi!IIP''"'o karbonhidrat kompozisyonlu sert hiicre duvarlanndan dolayr olduk<;a zordur. Bitki 

e!desinde polisakkarit kompozisyonu en biiyi.ik problemdir .. Polisakkaritlerin bazr smrflan 

olimeraz, ligaz ve restriksiyon endoniikleaz aktivitesini azaltu. Bu nedenle negatif polimorfik 

antlar belirlenmi~tir PCR'a dayanan parmak izi <;rkanlmasmda polisakkarit veya diger DNA'ya 

agh maddelerden dolayr bireyler arasmdaki genetik f~ukhhgm hatalr yorumlanmasma neden 

lmu~tur Ara~tumacrlar, DNA'nm eldesinde fenolik molekiillerin varlrgmm bir<;ok enzimatik 

istem iizerinde inhibitor etkisinin bulundugu ifade edilmi~tir Ara~tumacrlar 7 farkh DNA 

kstraksiyon yontemi kullanmr~lardu Bu yontemlerden biride Dellaporta metodu olup bu 

ontemle elde edilen DNA'lar diger ekstraksiyon yontemlerinden daha uzun siirede (3-3.5 saat) 

aprlabilmesine kar~m tohum, kok gibi problemli dokulardaki DNA izolasyonunda olduk<;a 

tkili olmu~tur 

Steen (1999), pnmer optimizasyonunda uygun primerin belirgin ve olduk<;a parlak bant 

erdigini ancak primer optimizasyonunda once kalrp DNA miktannm optimize edi1mesi 

erektigini bildirmi~tir 

Li ve Midmore (1999), polisakkaritlerin enzimi inhibe ederek DNA arnplifikasyonunda 

1gellemeye neden olabilecegini ve bu nedenle izole ettikleri DNA omeklerini lM NaCl ile 

resipite ederek RAPD reaksiyonunda da BSA kullamlmasmm bu engellemeyi ortadan 

1lduabilecegini bildirmi~lerdir 
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2.3 .. RAPD Teknigi ile ilgili <;:ah~malar 

Demeke vd (1992), Brassica, Sinapis ve Raphanus taxalannm taksonomik gruplandurnalan 

kin RAPD markerlerinin kullanrmmr ara~tl!ID!$lardu Diploid ve amfidiploid Bras sica taksalan 

arasmdaki ili$ki 284 RAPD bantmm degerlendiriimesi ile a<;rga <;rkanirni$t!L Raphanus sativus 

ve Sinapis alba, Bras sica taxalanndan farkh olmu$tur Bu sonu<;, genetik ili$kinin yeterli olarak 

tammlanabilmesi i<;in en az 10 primerden elde edilecek olan 100 banta ihtiya<; oldugunu 

gostermi$tir Yaptlan bu <;ah$ma sonunda populasyonlardan tiirlere kadar taksonomik 

9ah~malarda RAPD'in faydah bir ara9 oldugu bildirilmi~tir 

Thorrnann ve Osborn (I992), RAPD ve RFLP markerlerini, Brassica tiirleri arasmdaki 

genetik ili$kinin kar$rla~tmlmasmda kullanmalanna ragmen, tiirler i<;inde hi<;bir farkhhgm 

ortaya <yrkmadrgmr belirlemi$lerdir 

Heun ve Heientjaris (1993), RAPD markerlerini, I6 F I mrsrr hibrit ve 5 kendilenmi~ 

ebeveyni i<;eren materyalin analizinde kullanmr~Iardrr 21 primer kullanrlarak 141 farkh 

fragment hesaplanmr~tlL 21 genotipin hepsi almdrgmda, bu fragrnentlerin % 20. 7'si polimorfik 

olmayan, % 371 'i belirgin polimorfik ve % 42. I 'i kantitatif olarak polimorfik bulunrnu~tl!! 

Belirgin polimorfizm kendilenmi~ genotip1erde bulunan spesifik fragrnentlerin varhgr veya 

yoklugu ile ayut edilirken, kantitatif polimorfizm bir fi:agmentin yoguniugundaki varyasyon ile 

belirlenmi$tir F 1 dollerinde belirgin polimorfizm durumunda % 95 2'si ebeveynsel fragrnentin 

varhgmdan dolayr tam dominansi oldugu varsayrlarak genetik olarak yorumlandrgrm ve FI 

iollerinin % 3.2'sinin ise iki ebeveyn arasmda bir fragment yogunlugu gosterdigini (krsmi 

iominans) bildirmi~lerdir Sayrsal polimorfizmierde tam dominans i<;in % 881 ve krsmi 

iominans i<;in % 5 degerleri elde edilmi~tir Ara~tumacrlar, bu sonu<;larla RAPD analizinin bazr 

1ygulamaiar i<;in daha ihtiyath kullamlabilecegini i~aret etmi~lerdir 

Cantrell ve Davis (I993), uygun genetik populasyonlann yoklugunun pamukta ekonomik 

>nenie sahip kantitatif ozelliklerin genetik haritalanmasrm engellendigini bildirrni~lerdir 

\ra~turnacrlar bu nedenle 10 nukh Gossypium barbadense x G hirsitum populasyonlarmdan 25 
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Flic>ll1oz1got bireyde RAPD markerleri ile filogenetik ili~kiyi belidemek i<;:in analiz yapmt~lardtr 

tane primer tslah hatlan arasmdaki genetik ili~kiyi belirlemede degedendirilmi~tir 

Tao vd (1993), RAPD ve RFLP markederini Sorghum bicolor'un DNA polimorfizm 

belirlenmesinde kullanmt~lardu 36 bireyde, 29 primer RAPD markerlerinin 

kullamlarak olu~an toplam 262 DNA fragmentinin 145 tanesi polimorfik 

olmu~tur RFLP i<;:in toplam 27 genotipte mtSir, arpa ve bugdaydan orijin alan II tane probla 

polimorfizm taranmt~tlr Bu DNA problannm hepsi tek veya az saytda bant olu~turmu~tur. 

9ah~ma sonunda, RAPD ve RFLP markerleri taraf!ndan belirlenen DNA polimorfizm frekanst 

benzer olarak bulunmu~tur 

Kazan vd (1993), Stylosanthes cinsine ait agronomik i:inemi alan dort ttir ve 20 <ye~idi 

<APD markerleri ile deger!endirilmi~tir.. Yakla~tk 200 fragment 22 primerden elde edilmi~tir 

fer ttir i<yinde dii~iik diizeyde (% 16) polimorfizm bulunurken tiirler arasmda polimorfizm daha 

iiksek (% 46) bulunmu~tur Benzer <;:e~itlerin bireyleri arasmda ise <yok az (% 2) polimorfizm 

elirlenmi~tir. Ara~tumactlar, 

onsantrasyonunun <yok onemli 

amplifikasyon 

oldugunu, dii~iik 

1 · d Mcr+2 parametre en arasm a " 

Mg +Z iyon konsantrasyonlarmda (2 

tyon 

mM) 

agrnent saylSinm azaldtgmt veya hi<;: fragment olu~madtgmt bildirmi~lerdir Bununla birlikte 

iksek Mg+2 konsantrasyonunda (4 mM) ise bant saytsmda artt~ gi:iriilmii~ttir 

Joshi ve Nguyen (1993), bugday varyeteleri arasmdaki genetik fiukhhgm RAPD markerleri 

: belirlenmesini ara~tumt~lardu Kullamlan 40 tane primerin % 80'i iyi sonu<y vermi~tir 109 

1plifiye olmu~ fragmentin 71 tanesi polimorfiktir. Bu sonu<ylar bir dendogramda incelenerek, 

zhk ve kt~hk bugdaylann pek <;:ogu kendi gruplannda degerlendirilmi~tir. 

Koller vd (1993), 11 elma <ye~idinde genetik fiukhh~ RAPD kul!anarak tespit etmi~lerdir 

primer kullanarak yeterli genetik varyasyon belirlenmi~tir Bununla birlikte e!mada dar bir 

1etik havuzun bulunmast ve bir<;:ok <ye~it arasmda <;:ok yakm ili~kinin bulunmas1 tam farkhhk 

karekterizasyonun saglanmast i<;:in daha <;:ok saYlda <;:ogalttlmt~ ek markerlere ihtiya<;: 

u~u a<;:1klamt~lardu .. 
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;Coban1ogJ:u (1994), Hordeum vulgare, H murinum, H bulbosum ve H vulgare spontaneum 

ait 23 yabani arpa hatl! arasmdaki genetik farkhhg1 RAPD markerlerini kullanarak 

irtemi:lli·r ·. Yapilan degerlendirme sonucu yabani arpa hatlan arasmdaki polimorfizm oran1 

arasmda bulunmu~tur En yi.iksek polimorfizm degeri 48883 nolu arpa hatl! olan H 

iiH~1um ile 50327 nolu arpa hatt1 olan H bulbosum arasmda% 58 olarak tespit edilmi~tir 

Vierling vd (1994), se9ilmi~ Sorghum hatlannda RFLP ve RAPD markerlerinin genetik 

laiKUll!S' belirlemedeki rollerini ara~tumt~lardu. Polimorfizm, RFLP probunun % 61 ile ve 

primerlerininde% 77'si ile belirlenmi~tir RFLP profilinde 574 toplam bantm 290 tanesi 

51) polimorfiktir RAPD prosedi.iri.inde ise kullanilan 73 primerin amplifikasyona neden olan 

tanesi i9inden ancak 5 tanesi polimorfik i.iri.in olu~turmu~tur 194 amplifikasyon i.iri.ini.ini.in 

c/IT/'01 (% 9!) po!imorfiktir.. Sadece bir primer polimorfik tek bant profili diger 55 primer yoklu 

profili olu~turmu~tur RAPD bant saytsl 2-10 arasmda degi~mi~tir ve ortalama 3 5 

Rowland ve Levi (!994), Yaban mersininde yapl!klan 9ah~mada, kt~ dormansisi ve soguga 

dayamkhhg1 kontrol eden genlerin bagh bu!undugu RAPD markerlerini belirlemi~lerdir 

Biiylece moleki.i!er markerlere dayah haritalann eldesinin meyve kalitesi, meyve biiyi.ikliigi.i, 

bitki hastahgma dayamkhhk, 9e~itli 9evre ~artlanna tolerans gibi iizellikleri kontrol eden 

genlerin yerini belirlemeyi kolayla~tuacagt bildirilmi~tir 

Jain vd (1994), rastgele se9ilen 6 pnmer ve bunlann kombinasyonlanm kullanarak 12 

Hindistan ve 11 ekzotik Brassica juncea genotipleri arasmdaki genetik i!i~kiyi ara~tumt~lardu. 

Ti.im genotipte 595 amplifikasyon iiri.ini.inden 500 tanesi polimorfik olarak belirlenmi~tir 

Hindistan genotipleri arasmda di.i~i.ik diizeyde genetik varyabilite belirlenirken ekzotik olan!ar 

arasmda olduk9a fazla polimorfizm bulunmu~tur Amplifikasyon i.iriinlerinin, ikili 

kar~tla~tumasma dayanan genetik benzerlik UPGMA kullamlarak hesaplanmt~tlr 

Ara~tumact!ar RAPD markerleri aracthgt ile 24 tane B juncea genotipi ve bu genotiplerin 

ili~kisini belirlemi~ler ve bunlar arasmda melezleme ile olu~turulan hibritlerin performansmm 

degerlendirilebilecegini bildirmi~lerdir 
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punemann vd (1994), 27 elma 9e~idinde ve bunlann 18 yabani tiiriinde taksonomik 

[!~malar i9in RAPD markerlerinin kullammm1 ara~tnmt~lardu 29 tane decamer primer 

j[amlmt~tlr Fragmentlerin polimorfik amplifikasyonun ve genetik benzerligin tahmini 

kla~tk 50 polimorfik RAPD bantma dayanarak hesaplanmt~tn UPGMA ile kiimeleme analizi 

p!lmt~tlr Bu 9ah~ma so nunda yabani tiirler le yaptlan melezlemeden elde edilen elma 

·eylerinde RAPD markerleri ile genom haritalamasmm yap!labilecegi gosterilmi~tir. 

Hallden vd (1994), ii9 tane Brassica napus tslah hattmda RFLP ve RAPD markerlerinin 

netik ili~kiyi belirlemedeki yetenekleri degerlendirilmi~tir. 50 RFLP ve 92 RAPD markerleri 

!lamlarak hatlar arasmdaki ili~ki belirlenmi~tir Toplam RFLP'de 500'den fi!Zla ve RAPD'de 

O'den fi!Zla bant ortaya 9tkrm~t1L RFLP ve RAPD markerleri ii9 hat arasmda aym benzer 

1kiyi gostermi~tir Bootstrap analizi kullantlarak yakla~1k 30 prob veya primerin genetik 

1kiyi belirlemede yeterli oldugu gosterilmi~tir Brassica napus genotiplerinde, RAPD 

trkerlerinin RFLP markerleri kadar gii<;lil etkiye sahip oldugu bildirilmi~tir Ara~tnmactlar, 

\.PD markerlerinin kullammmm kolay ve htzh olmasmm, hatlar arasmdaki ili~kinin 

lirlenmesinde tercih edilebilecek bir uygulama oldugunu belirtmi~lerdir 

Yu ve Nguyen (1994), 9 upland ve 4 lowland <;eltik <;e~itlerinin genetik varyasyonunu DNA 

zeyinde RAPD kullanarak ara~tnmt~lardtr 42 rastgele se<;i1mi~ primer, DNA segmentlerinin 

galttlmasmda kullamlmt~ttr Belirlenen 260 PCR iiriiniiniin % 80'i polimorfik olmu~tur 

J!lamlan 42 primer 1-4 arasmda bilyilk bant olu~turmu~tur Sadece 2 primer polimorfizm 

stermemi~tir Genelde japonika ve indica tiir"leri arasmda yiiksek diizeyde polimorfizm 

lunmu~tur Fakat India alttiirii i<;indeki lowland ve upland <;e~itleri arasmda daha az 

limorfizm bulunmu~tur Elde edilen RAPD sonu<;lan izozim analizi ile benzer sonu<;lan 

rmi~tir. 

Gidoni vd (1994), dogru ve htzh olarak <;e~itlerin belirlenmesinin tslah <;ah~malannda 

iuk<;a onemli oldugunu, ozellikle vegetatif olarak <;ogalan bitkilerde bunun ayn bir anlam 

:tdtgmt bildirmi~lerdir Ara~ttrmactlar, RAPD markerleri ile Fragaria ananassa Dutch 'da 
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spesifik markerlerin ge1i~tiri1mesini ara~tud1k1an <;al!~mada, 41 primer kullam1ml~1ar her 

·;;..;,,er4-12 arasmda amp1ifiye edi1mi~ DNA iiriin1eri o1u~turmu~tur 

vd (1994), morfo1ojik karakterleri baklmmdan varyasyon gosteren 3 tane 

tiiriiniin genetik kaynak1anmn dogru o1arak smlflandm1masmda RAPD 

tnarkerlerini deger1endirmi~1erdir.. Ara~tumacllar tiir tamm1anmas! i<;in, Amaranthu~ tiirlerinde 

RAPD markerleri ve bulk segregant analizinden yararlanm1~lardu .. Bulk segregant analizi, DNA 

(iinek1eri kan~tmld1g1 zaman kari~l!nlm1~ ornek i<;indeki bireylerde yaygm olan fakat, diger 

km~ml~ orneklerin bireyleri arasmda bulunmayan polimorfik markerlerin ortaya <;Ikacak1an 

onermesi iizerine yap!lml~t!L Bu metot, onceden genetik haritalama yapl1madan agronomik 

onemi olan allellere bagh olarak RAPD markerlerinin tammlanrnas1 i<;in etkili olmu~tur 

Novy vd (1994), RAPD markerlerini kullanarak yapl!k1an <;ah~mada 22 tane Vaccinium 

macrocarpon varyetesini tammlam1~1ardu. <;:ah~mada 22 primer kullanarak amp1ifiye ettikleri 

162 DNA fragmentinin 66 tanesi polimorfik o1mu~tur. I ekrarlanabilen polimorfik RAPD 

bantlanmn varhg1 (1) veya yoklugwa (0) gore degerlendirme yapllm1~tu. E1de edi1en spesifik 

RAPD markerlerinin cografik orijinine gore farkhhklan belirledigi bi1dirilmi~tir 

Liu vd (1995), Paspalum vaginatum'un 46 ekotipi arasmdaki polimorfizmi be1irlemek 

amac1yla SSR analizini kullanm1~lardu Ara~tumac11ar 1994 Yilmda Paspalum vaginatum 'un 46 

ekotipindeki genetik varyasyonu RAPD kullanarak da ara~tllml~1ardu Ekotip1er arasmdaki 

genetik i1i~kinin be1irlenmesinde SSR analizi i1e e1de edi1en sonu<;lar RAPD ana1izi i1e e1de 

edi1en sonu<;1arla benzer o1mu~tur Ara~tumac11ar RAPD ana1izinin fazla masrafh o1mad!glm, 

sekans bilgisine gereksinim ol!nad1gr i<;in daha klsa siirede yapi1d!glm ve RAPD fragment1erinin 

agaros jelde ko1ayhk1a ayn1abi1digini buna kar~1hk SSR analizinde sekans bi1gisine ihtiya<; 

oldugu, agaros jelde aynlma1anmn gii<; oldugunu bildirmi~lerdir 

Mouzeyar vd (1995), RFLP ve RAPD molekii1er marker1eri kullanarak ay<;i<;eginde mi1diy6 

hastahgma dayamkhhg1 temsi1 eden Pll 1okusuna bagh markerleri bulk segregant analizi i1e 

be1ir1emi~1erdir.. Downy mi1dewe dayamkh ve hassas hatlar arasmda yap11an me1ez1emeden e1de 
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filen p2 dollerinden 135 bitkide 2 RFLP ve 1 RAPD markerinin Pl11okusu ile bagh oldugunu 

[ldirmi~lerdir 

Sharma vd (1995), kiilti.irii yaprlan 6 farkh Lens taxasr ve bunlann yabani formlan 

:asrndaki benzerligi RAPD markerleri kullanrlarak belirlemi~lerdir Rastgele sec;:ilen 10 bazhk 

4 primer kolayhkla ve oldukc;:a parlak amplifikasyon iiriinlerinin ortaya c;:rkmasma neden 

lmu~tur Lens taxalan arasmda ve ic;:indeki varyasyonu 54 bireyde toplam 88 polimorfik bant 

elirlemi~tir Elde edilen veriler kiilti.irii yaprlan mercimek ile spp.orientalis'in oldukc;:a benzer 

[dugunu gostermi~tir L ervoides kendini takip eden yabani form L nigricans ile fiukh 

ulunmu~, diger var. macrosperma ve var microsperma ssp benzerligi orienta/is ve kiiltiirii 

lprlan mercimek ile aym 6nemde oldugu belirlenmi~tir Bu c;:al!~ma, RAPD kullamlarak 

lbani ve kiilti.iri.i yaprlan mercimekler arasmdaki genetik uzakhgm analiz edilebilecegini 

5stermi~tir 

Gozi.ikumrzr vd (1995), Hordeum vulgare cv Zafi::r 160 bitkisi in vitro reJenerasyonu 

mucu olu~an si.irgiinlerde kromozom varyasyonlan incelenmi~ ve gen mutasyonlannm RAPD 

5ntemi ile ara~tmlabilecegi gosterilmi~tir .. C::ah~mada RAPD markerleri kullamlarak arpa 

telezlerinin tamsr da yaprlmr~trr Yabani hat ile Hordeum vulgare'nin Kaya, Tokak, Yerc;:il ve 

umhuriyet varyetelerinin melezlenmesinden elde edilen F 1 'ler RAPD i1e incelenerek me1ezler 

elirlenmi~tir 

~-
Yamagishi ( 1995), RAPD markerlerinden lilium ti.irlerinin ve hibrit1erinin be1irlenmesinde 

lrarlanmr~tu Optimum "annealing" srcaklrgr lilium ic;:in 54 °C olm~tur Kullanrlan 74 

rimerin 18 tanesi (% 24) polimorfik DNA fragmentlerini olu~turmu~tur Ara~tumacr, RAPD 

tarkerlerinin lilium ti.irlerinin ve hibritlerinin genetik ili~kisinin belirlenmesinde oldukc;:a etki1i 

ir metod oldugunu bildirmi~tir 

Hu vd (1995), A1manya'da yeti~en Duplo ve dii~i.ik linolenik asit ic;:erikli 3637-1 kolza 

e~itleri melezlenerek dii~iik LA ic;:eren Mutant Oro ve IXLIN hatlanm elde etmi~lerdir Elde 

ji!en F 1, F2, F3 ve ebeveynlerinde RAPD kullamlarak polimorfizm taranmasr yaprlmr~tu. 
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sonunda B napus'da RAPD markerleri kullamlarak F2 populasyonunda linolenik asit 

tsarttra.sy<)mmu belideyen bir genin ba~anyla haritalanabilecegi bildirilmi~tir 

Tanhuanpaa vd (1995), Jo4002 ve Sv3402 yazhk ~algam melezinden elde ettikleri 105 tane 

bitkisinde OPB-11 a RAPD markerinin palmitik as it i.yerigi ile arasmda bit linkage oldugu 

.Juuu ... ,., ... · <;:ah~mada test edilen 220 RAPD primerinin % 75'i ebeveyn ve melezler arasmda 

Olitnor~tiztm belirlemi~tir Ara~tumactlar, <;:ah~ma sonunda marker destekli seleksiyonun tslaht 

tizbmdtrac:agmt, .yiinkii RAPD markerlerinin kolay yorumlanabildigini bildirmi~lerdir Aynca 

1anmu" asit i.yerigi ile <;:ok stkt linkage olan markeder palmitik asit konsantrasyonunda etkili 

analizi ve izolasyonuna olanak saglamt~tu. 

Skroch ve Nienhuis (1995), 10 tane Phaseolus vulgaris genotipleri arasmdaki polimorfizmi, 

RAPD primeri ile taramt~lardu <;:ah~mada kullantlan 400 primerin 364 tanesi 

'iJ atnplifik:as;von iiriinii olu~turmu~tur Bu amplifikasyon iiriinleri 1-13 arasmda degi~mi~ ve elde 

edilen toplam 1894 RAPD bantmdan primer ba~ma ortalama 5 19 RAPD bantt olu~mu~tur 

Polimorfik bantlann saytsi ise top lam 784 olup, her genotip i.yin 0-7 arasmda ve ortalama 2. 15 

Ara~tumactlar her genotip i.yin her RAPD bantmt, var olan bant i<;:in (1 ), olmayan bant 

i<;:in ise (0) olarak degerlendirilmi~tir.. Sadece birbirine uygun ve tutarh farkh!Ik giisteren RAPD 

bantlanm degerlendirmi~lerdir.. Eger RAPD bantlart bir genotip i<;:in belirgin olarak 

degerlendirilemiyorsa genotipler i<;:in degerlendirme kaytp veri olarak yaptlmt~tir.. Aym ~ekilde 

~-genotip i<;:in RAPD amplifikasyonu iinemli azalma giisteriyorsa tiim RAPD bantlan veya tek 

·· bir bant i<;:in fragment degederi yine kaytp veri olarak girilmi~tir .. Bu degerlendirme yanmda 

RAPD bantlan zaytf(3), orta (2) ve koyu (1) olarak da degerlendirilmi~tir .. Buna gore 333 zaytf, 

281 orta ve 170 koyu bant belirlenmi~tir Genotipler arasmdaki genetik ili~ki UPGMA analizine 

dayanarak yaptlan bir dendogramda degerlendirilmi~tir .. 

Frello vd (1995), Brassica juncea x (Brassica juncea x Brassica napus) melezinden elde 

edilen geriye melezleme (BC1) generasyonunun 54 bitkisinde, transgenik, herbisite dayamkh 

kolzadan 20 tane kolza-spesifik RAPD markerinin kahttmmt a.ytklamt~ltr BC 1 bitkileri kolza 
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1D markerlerinin 0-20'sini i9ermi~ ve analiz edilen bitkilerin % 52'si transgenik olarak 

l!l!llu~tur 

Sugawara vd (1995), RAPD markerleri aracihgiyla Citrus 9e~itlerinde bulunan kimeray1 

:lemi~lerdir RAPD ile 4 Citrus kimerasmm belirlenmesinde 124 primer kullanm1~lardu 

Maughan vd (1996), molekliler markerleri kullanarak, soyada tohum aguhgm1 kontrol eden 

itatif 6zellik lokuslanmn (QTL) tammlanmas1, tohum aguhgmm genetik temelinin 

kterize edilmesi ve soyanm b6riilce veya ye~i1 b6rii1ce ile tohum aguhgm1 kontrol eden 

eri payla~1p payla~madigl saptanm1~tu. Ara~tumac!lar RAPD, RFLP ve SSR dahi1 olmak 

·e 91 polimorfik genetik marker i1e analiz yapm1~lardu .. Ara~tuma sonunda soya i1e b6riilce 

e~il b6riilcenin tohum aguhg1 genini payla~llg1 bildirilmi~tir 

Millan vd (1996), taraflndan 19 giil tiirii, RAPD markerleri kullan!larak ana1iz edi1mi~tir 

1eleme analizi ile tiirler arasmdaki genetik ili~ki ve genetik uzakhk ayik1anmi~tlr Bu 

!ma sonunda elde edilen smlflandumanm farkh ara~tumac!lann morfolojik ve karyolojik 

1malanna dayanan Slmflandumalan ile yiiksek diizeyde bag1mhhk g6sterdigi bildirilmi~tir 

fatineni vd (1996), 16 tane homozigot pamuk genotiplerinde genetik farkhhg1 DNA 

:yinde RAPD analizi ile fenotipik diizeyde de morfolojik karakterler kullanarak 

~.'1lard1r 80 tane primer kullamlmi~tlr 27 tanesi monomorfik amplifikasyon iiriinii veya 

bir fragment olu~turmam1~tu Kalan 53 primer toplam 135 fragment o1u~turmu~tur Primer 

na L7 RAPD fragmenti polimorfik olarak tespit edilmi~tir Tarla denemelerinde ise 19 

folojik 6zellik degerlendirilmi~tir .. Morfolojik verilerden ortalama taksonomik uzakhk ve 

>D'den genetik uzakhk i9in dendogram olu~turulmu~tur iki metoda gore yap!lan 

[Jandumada genetik uzakhk ve taksonomik uzakhk arasmda 0 63 korelasyon ile benzer 

19lar elde edilmi~tir Ara~tumac1lar G hirsutum ve G barbadense'den genetik ve fenotiplk 

ak JLzak bir 90k genotip belirlemi~lerdir 
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~Spooner vd (1996), Solanum etuberosum ve S palustre'ye ait 15 bireyde ve S 

~andezianum'un 4 bireyinde genetik uzakl!klann belirlenmesi i<;:in RAPD, RFLP, kloroplast 

fA'S! ve izozim analizi ile deger!endirmi~lerdir U<;: taxa arasmda izozim, RFLP ve RAPD 

lllylan gene! olarak uyumlu bulunmu~tur Kloroplast DNA'st ise Solanum etuberosum ve S 

rllstre'nin S fernandezianum'dan daha fazla birbirlerine benzediklerini gostermi~tir. Turler 

:smda benzerlik ise izozimlerle daha du~iik olmu~ ve bunu strastyla RAPD ve RFLP (en 

ksek) izlemi~tir Ti.irler i<;:inde ise RFLP en di.i~i.ik ve RAPD en yi.iksek varyasyonu 

.irlemi~tir 

Demeke vd ( 1996), RAPD analizini kullanarak 28 patates genotipinin genetik farkl!l!gmt 

:~tmm~lardtr 12 primer aract!tgt ile 158 DNA fragmenti amplifiye olmu~tur Bu fiagmentler 

D-3200 bp bi.iyiikli.igi.indedir <;;al!~ma sonunda 158 amplifikasyon iiruniinden 30 tanesi 

limorfik olarak bulunmu~tur 

Doldi vd (1997), Orta Avrupa'da yeti~en 18 soya genotipinde protein i<;:erigi yi.iksek 

1otiplerin se<;:imi i<;:in genetik fark!t!tgt, RAPD ve mikrosatellite (SSR) teknikleri kullamlarak 

t~tmlmt~tu RAPD amplifikasyonu i<;:in 33 primerin sadece 1 tanesi amplifikasyon i.iri.ini.i 

t~turmamt~tu. Bununla birlikte 12 tanesi polimorfizm g6stermi~tir Mikrosatellite tekniginde 

kullantlan 12 primerin hepside polimorfizmi belirlemede etkili olmu~tur RAPD verileri ile 

aotipler arasmdaki genetik farkl!!tk 0. 3-0 . .5 iken SSR verileri 0 5-0.9 arasmda genetik fark!t!tk 

.¥,dilmi~tir Ara~tumactlar SSR ve RAPD verilerinin birlikte degerlendirilmesi sonucu 

aotiplerin genetik ili~kilerinin degerlendirilmesinin olduk<;:a gi.ivenilir oldugunu ve 

mbinasyon sonucu genetik farkhh~n 0. 4-0 7 arasmda oldugunu bildirmi~lerdir 

Manninen vd (1997), arpada mildiy6ye dayamk!t!tk i<;:in yapttklan tslah programmda 

yamkhl!k genlerini RAPD ile haritalamt~lardtr RAPD markerleri ve bulk segregant analizi 

llamlarak mlo lokusuna bag!t alan markerler belirlenmi~tir <;;alt~mada mlo allelini ta~tyan 

yamk!t ve ta~tmayan dayamkstz izogenik hatlannm melezinden elde edilen 60 dabtl haploid 

tlar kullamlmt~tlr Dayamk!t!tk geninden 1. 6 eM uzak!tkta baglanan 7 RAPD markeri 
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l[jJilmu~tur Dayamkhhk genine bagh olan bu rnarkerler 1slah programmda se!eksiyon ivin bir 

'llv olarak kullamlabilecegini bildirmi~lerdir 

Menkir vd (1997), ktiltiirii yap!lan 190 Sorghum bicolor 'da taxonomik ili~kiyi ve genetik 

rkhhg1 belirlemek ivin RAPD markerlerini kullanm1~lardu.. Kiiltiirii yap!lan genotipler 

asmda yiiksek diizeyde varyasyon belirlenmi~tir <;:ah~mada kullanJlan 82 primerden 53 tanesi 

!0 RAPD band! olu~turmu~tur Bunlann% 74'ii polimodik olmu~tur 

Golembiewski vd (1997), Agrostis stolonifera ve~itlerinin belirlenmesinde izozim 

ektroforesis metodunu kullanm1~lardu .. izozim elektrofi:Jresisde sm1rh saYJda izozim ivermesi 

:deni ile oldukva yakm genotipler arasmda t;:ok az polimorfizm belirlenmi~tiL Her izozim 

1alizi ivin taze bitki 6rnekleri kullan1lmasmm gerektigi ve aynca izozim analizi i9in kullan1lan 

·oteinden RAPD i9in gereken DNA'nm daha stabil oldugunu bildirmi~lerdir 

Liu (1997), Avustralya tropikal ormanlanndan toplanm1~ 100 Stylosanthes scabra 

tkisinin cografik dag1hmmm belirlenmesi ivin RAPD markerleri.ni kullanml~l!L Brezilya'dan 

planan bitkiler arasmdaki f~ukhhk (0 .. 053), Kolombia (0 .. 074) ve Venezuella'dan (0.088) 

plananlardan daha dii~iik bulunmu~tur Bu f~ukhhk degerlerine dayanarak bitkiler 5 grup 

tmda toplanm1~tu. Bitkilerin bir9ogu Brezilya genotipinde yer alm1~tlr Ara~tumacJ!ar, RAPD 

: morfi:Jlojik-agronomik 6zelliklere dayanarak elde edilen sonu9lan kar~Jla~l!rmJ~lardu DNA 

~onuna dayanan gruplamalar morfolojik-agronomik analizine dayanan gruplamalarla 

fnamen aYJll olmad1[;lm bildirrr\i~lerdir <;:ah~mada kullan1lan PCR parametreleri, 94 °C 1dk, 

7 °C 1dk, 72 °C 2 dk olmak iizere 40 dongiidiir Arnplifikasyon iiriinleri % l 5 agaroz jelde 

mlm1~t1L 100 bireyin PCR amplifikasyon iiriinleri bant1ann varhg1 (1) veya yokluguna (0) 

1yanarak puanlandmlm1~t1r. 

Fofana vd (1997), Lima fasulyesinin 16 yabani fi:Jrmu ve 30 yoresel formu olmak iizereA6 

ireyinde genetik varyabiliteyi degerlendirmek i9in RAPD markerleri kullanmJ~lardu 

ah~mada kullamlan 20 primer 172 RAPD markeri olu~turmu~tur Lima fasulyesi , 

!esoamerican ve Andean gruplan olmak iizere iki ana gruba aynlm1~t1L AMOVA analizi 
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ilanJttar<tK iki grup arasmda % 37.7 varyasyon betirlenmi~ ve RAPD markerlerinin Lima 

yabani formtan ve yiireseUer arasmdaki genetik uzakhgm tahmininde 

ma1mta.bil•ecegmtl·, bu tiirlerin yabani formtan ve yiireset otantann kendi i9lerindeki genetik 

[(l"liiJ~uo;• da ara~tumada kuUamtabilecegini betirtmi~terdir Ara~tumada, 34 bireyde genetik 

172 RAPD band! ile a91ga 91kmt~tu Primer ba~ma ortalama 14J bant e[de editmi~tir 

bantm 163 tanesi potimorfik otarak butunmu~tur RAPD reaksiyontan 25 ~t'1ik tiiplerde 

Reaksiyon tiipiinde 20 ng genomik DNA, reaksiyon buffer (lOmM Tris·HCt, 

0, 1.5 mM MgCb, 50mM KCl), 20 pmot primer, her bir dNTP'den 200 ~M, 2mM MgCb, 

U Taq DNA polimeraz yer alm1~tn Reaksiyonda her birinde negatif kontrot olarak kahp 

i9ermeyen reaksiyon tiipii kuUamlmt~tlr Reaksiyon kan~1mmm iizeri mineral yag ile 

\ kapt:mnu~t1r· <;ah~mada 94 °C 5 dk 1 diingii ardmdan, 94 °C 1 dk. "denatiirasyon", 34 °C 1 dk, 

dongii parametreteri kullamlmt~ttr Amptifikasyon iiriinteri % LS agaroz jelde 

saat 50 mA'de ayrtlmt~tlr Jet daha soma polaroid film i1e W altmda 

fotograflandmlmt~tlr <;ah~ma sonunda RAPD markerlerinin, tiirlerin ayrmt1h gen havuztanmn 

otu~turu1masmda Lima fasutyesindeki gen havuzunun arzu editen morfotojik 6zellik1ere gore 

tammtanmas1 yerine, genomik diizeyde tammtanmasmm, getecekteki 9ah~malarda birbiri i1e 

yakm akrabahg1 otan materyallerin kotayhk1a ve giiven1e 

bitdiri1mi~terdir 

tespit editebilecegini 

Varghese vd (1997), kiittiirii yaptlan Hevea brasiliensis'de RAPD markerlerinin 

~gulanabilirligini 43 decamer oligoniikleatidi test ederek deger!endirmi~lerdir RAPD 

markerlerinin Hevea'da klon belirlenmesi ve klanlar arasmda genetik akrabahgm analizi i9in 

etkili bir metod aldugu giiriilmii~tiir. <;ah~mada primerlerin yansmdan faz!as1 amplifikasyan 

iiriinii vermi~ ve kiiltiirii yaptlan Hevea agacmda genetik varyabilitenin yiiksek otdugu 

belirlenmi~tir Giineydogu Asya'nm farkh iilketerinden se9ilen 24 klon arasmdaki genetik 

uzakhgm bi1inmesi rekombinasyan ve 9ak1u melez 1slah programlannda klan seleksiyap.u i9in 

iinemli oldugu aytklanmt~tu. 

Page vd (1997), Kumtzt ii9giilde giivde yiiriik1iigune dayamkhhgrna bagh alan DNA 

markerlerinin belirlenmesinde RAPD kuUanmt~lardtr Bulked segregant ana1izi potimorfizmi 
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r!ernek i<;in yararh olmu~tur Her bir bulkdan (bir dayamkh, bir hassas) ve b~lar arasmda 

ezleme yap!larak elde edilen F2'lerden izole edilen genetik materyal kullamlm1~hr RAPD 

Jlifikasyonu kum!Zl ii<;giil genotipleri arasmda bi.iyi.ik bir genetik varyabilite a91ga 

1rrrn~tlL Kullamlan 200 primerle 241 polimorfik fragment elde edilmi~tir 

Rajaseger vd (1997), Ixora'nm 22 9e~idi i9indeki bireyleri belirlemek i9in RAPD 

rkerlerini kullanm1~lardu 22 9e~it, 6 primerden elde edilen veriler ile Ixora Coccinea ve I 

•anica olmak i.izere iki 9e~it gmbuna aynlm1~tlr Germplasm koleksiyonunda yer alan Ixora 

itlerinin belirlenmesi i9in RAPD markerlerinin kullamlmas1 gelecek 1slah programlarmda 

,PD analizinden faydalamlabilecegini gostermi~tir. 

Johns vd (1997), ~ili'de genetik ili~kili iki bi.iyi.ik gen havuzu olan Andean ve Orta Amerikan 

aseolus vulgaris yerel ye~itlerinin fenotipik olarak gruplandmlmas1 durumunda yeterince 

;in sonu9lar elde edememi~lerdir Ara~tumac1lar, 69 $ili yerel 9e~idi, 15 ticari ve daha once 

ntrol edilen 11 atasa1 9e~idin genetik kompozisyonunu RAPD kullanarak tespit etmi~lerdir 

Jrfolojik veriler uzakhk matrisinin ortaya 91kanlmasmda kullamlm1~ ve RAPD verileri ile 

r~1la~tuma yap1lm1~tu. <;:ah~mada morfolojik ozelliklerin smlflandumada RAPD verilerine 

re daha az etki1i o1dugu bildirilmi~tir 

Nagaoka ve Ogihara (1997), Diploid ve tetraploid bugday1an i<;eren 6 bugday ti.iri.i 

paki genetik ili~kinin belirlenmesinde ISSR (Inter simple sequence repeat polymorphic 
~ 

NA), RAPD ve RFLP markerlerinin uygunlugunu ar·a~tum1~lardu .. ISSR ile 33 primer 6 ti.iri.in 

:r birinde fark edi1ecek di.izeyde polimorfik bant o1u~turmu~tlll. (AC)'in tekrar1arma dayanan 

imeder en faz1a polimorfik bant olu~turmu~tur. Bugdayda RAPD ana1izinde 200 primer test 

lilmi~tir Olu~an bantlar ISRR bantlarma benzer olmasma ragmen RFLP ve ISRR bantlanndan 

1ha az polimorfik olmu~tur <;:ah~ma sonunda ISRR ve RFLP bantlannm RAPD bantlanndan 

1ha etkili polimorfizmi belirledigi bildirilmi~tir 

Ur-Rabman vd (1997), Malus ti.irlerinde apomiksisi belirlemek i9in RAPD markerlerinden 

1ydalanm!~lardu .. Renk markederine dayanarak yap1lan seyimde apomiktik hatlarda ye~il fide 
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ihgi o1dugu be1ir1enmi~tir Ar~tumacr1ar M turingoides X M cv Baskatung fide1erinin 

~e1ez1enmesi sonucu in-vitro'da 5 tane apomiktik (ye~i1 fide1i) ve 1 tane hibrit (kumrzr fide1i) 

~[de edi1mi~tir. Ancak M hupehensis X M cv Baskatong me1ezlenmesi sonucu in-vitro'da aym 

~~nkte (kumrzr) fideler elde edilmi~tir RAPD marker1eri kullam1arak 19 primerden 7 tanesi bir 

~ibritte ekstra bir bant vermi~tir B6y1ece in-vitro'da hibritlerden apomiktik fidelerin se9iminde 

RAPD tekniginden yararlamlabilecegi bildirilmi~tir 

Russel vd (1997), kiiltiirii yaprlan 18 arpa bireyinde genetik ili~kiyi belirlemek i9in RFLP, 

AFLP, RAPD ve SSR kullamlmr~lardu Dort uygulamanm da, po1imorfizmi belirlemede fiuklr 

etkiye sahip oldugu belirlenmi~tir AFLP ve RFLP benzer sonucu verirken SSR digerleri ile 

kar~tla~tm1drgmda dii~iik, RAPD ise daha dii~iik sonu9 vermi~tir 

Pessino vd (1997), Brachiarra'mn bulk ettikleri F1 populasyonunda RFLP ve RAPD 

kullanarak apomiksis ile birlikte avrlrm g6steren mo1ekiiler markerlerin belirlenmesi 19m 

yaptrklan valr~mada apomiksis ile birlikte avrlrm gosteren polimorfik bir bant bulunmu~tur 184 

primer kullanarak yaptrklan RAPD analizinde OPC4 apomiksis ile ilgili 6nemli bir marker 

olmu~tur 

Parani vd (1997), S alatum'daki Phyllody hastalrgma dayamklrlrgr S indicum'a aktarmak 

i9in yapt!klan melezleme sonucu e1de ettikleri hibritleri test etmek amacryla protein, izozim ve 

~ markerlerini kullanmr~lardu Ara~tumacrlar 20 primer kullanarak 127 DNA fiagmenti 

elde etmi~lerdir Bunlann 56 tanesinin polimorfik oldugunu bulmu~lardrr Polimorfik 

fragmentlerin hepside hibrit belirlenmesinde kullanrlmamr~tu <;:iinkii bunlardan bir krsmr 

anneye 6zgiidiir Fakat babaya 6zgii oldugu bulunan 25 tane fragmentin hepsinin de, hibritlerde 

varlrgr g6zlenmi~tir Bu fragmentler kendi1enmi~ dolleri hibritlerden ayumada marker olarak 

kullam1mr~tu Calr~ma sonunda RAPD markerlerinin susamda protein ve izozim markerlerine 

oranla daha stabil ve giiveni1ir oldugu bi1diri1mi~tir 

Cao ve Oard (1997), AB.D' de iiretimi 6nerilen 26 elit 9eltik genotipinden elde edi1en 

RAPD ve Pedigre verilerini kar~rla~tumr~lardu RAPD analizi i<;in 220 tane primer 
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~gerlendirmeye ahnm1~ ve bunlardan 69 primer, bi.iyiikliikleri 0.25-3.5 kb arasmda degi~en 92 

o!imorfik bant i.iretmi~lerdir G.D (Genetik uzakhk)= l-[2N/(Ni+Nj)] formi.ili.ine gore genetik 

zakhk hesaplanm1~tlr N, RAPD analizinde elde edilen top lam bant saytsl, Ni ve Nj <;:e~it i ve j 

:in toplam bantlann sayts!du .. GD, average linkage metodu (UPGMA) kullanarak bir linkage 

umeleme analiz dendogram1 olu~turmak i<;:in yaradamlmJ~tlr RAPD ve Pedigr·e verileri ile 

zun-orta daneli <;:e~itler i<;:in benzer yakmhklar bulunmu~tur Fakat Pedigre verilerinde her iki 

ane tipi i<;:inde ortalama genetik uzakhk, RAPD veri1erinden 6nemli 6l<;:i.ide farkh o1mu~tur 

ra~tuma sonunda <;:e1tik <;:e~itleri arasmdaki genetik i1i~kinin saptanmasmda RAPD'in 

uvenilirligi bi1diri1mi~tir 

Ashburner vd (1997), Gi.iney Pasifik b6lgesinde 6nernli bir genetik potansiyele sahip olan 17 

rrkh populasyona ait olan hindistan cevizi aga<;:lannda genetik i1i~kiyi belirlemek i<;:in, RAPD 

1a1izi i1e yaptlklan <;:ah~rnada, tek bir ti.ir olan populasyon i<;:inde di.i~iik bir genetik farkhhk 

elirlemi~lerdir Belirlenen varyasyon di.izeyi populasyonlar arasmda degi~mi~tir Bu sonu<;:, 

opulasyonlar arasmda di.i~i.ik bir varyasyon oldugu fakat bu varyasyona yol a<;:an bir gen 

5<;:i.ini.in oldugunu g6stermi~tir .. t;ah~mada, l3 farkh RAPD markeri 14 primer kullamlarak 

)galt1lm1~tu .. Primer ba~ma elde edilen marker saylSI 3-15 arasmda ve yine primer ba~ma 

olimorfik RAPD marker saytsl 1-14 arasmda degi~mi~tir Monomorfik marker toplam saytsJ 

1arkederin % 41 'ini olu~turmu~tll! 

~alan vd (1997), 48 farkh hindistan cevizi genotipini RAPD, MS-PCR (microsatellite-•· 
rimed PCR) ve ISTR (Inverse sequence-tagged repeat) ohnak i.izere i.i<;: farkh DNA marker 

:knolojisi kullanarak analiz etmi~1erdir RAPD tekniginde 22 tane 10 bazhk primer kullamlarak 

lplam 238 farkh RAPD fragrnenti olu~mu~tur Bu fragrnentlerin% 14'i.i polimorfik olmu~tur 

!S-PCR tekniginde 5 tane microsatellite primeri i1e 63 tane amplifiye olmu~ bant a91ga 

lknll~l!r Bunlarm 55 tanesi polimorfik banttlr. ISTR tekniginde ise 3 tane IS TR primederi ile 

liyi.ik say1da DNA flagrnentleri (30-40 arasmda) <;:ogalt!lml~tu. Olu~an top1am 107 fragrne'ntin 

6 tanesi polimorfiktir .. Ara~tumac!lar yaptlklan <;:ah~mada, ti.im DNA markerleri i1e farkh 

indistancevizi genotipleri arasmda yi.iksek oranda polimorfizmin belirlenebildigini 

ildirmi~lerdir 

33 



vd (1998), italya'da yeti~en arpa yerel populasyonlannda genetik farkl!l!gt, morfolojik, 

ve RAPD markerleri kullanarak belirlemi~lerdir Tiim marker tipleri ile populasyonlar 

ve i9inde farkhl!k oram benzer bulunmu~tur Ancak, RAPD verileri diger marker tipleri 

kar~tla~tmldtgmda, RAPD'in yevresel iizellikler ile dii~iik korelasyon giisterdigi ve 

~~·'''""''" i9indeki fiukhhg1 en yiiksek oranda belirledigi bildiri1mi~tir 

Thompson vd (1998), Kuzey Amerika'da yeti~en 18 soya fasulyesi atastm ve introdiiksiyon 

geli~tirilmi~ 17 ye~idin genetik farkhhgmt ara~tumt~1ardu. 35 genotip arasmdaki genetik 

?i!i~kinin tahmini 281 RAPD markeri aracthgt i1e hesaplanmt~l!L <;:ah~mada kullamlan 169 

:nrt1nerm 125 tanesi analizde sonu9 vermi~tir 833 tane amplifiye edihni~ fragmentin ancak 281 

· polimorfik fragment olu~turmu~tur 

Thompson ve Nelson (1998), soya fasulyesinde yapl!k1an 9ah~mada 90k saytda rastgele 

primer kullanarak RAPD markerlerini elde etmi~1erdir <;:ah~mada, Kuzey Amerika soya 

fasulyeleri arasmdaki genetik ili~kiyi az saytda ancak yeterince tamm1ayabi1ecek primer setinin 

bulunmas1 amay1anmt~l!r 281 polimorfik bant degerlendirilmi~tir Biiyiik varyasyon kaynag1 

gosteren RAPD fragmentlerinin belir1enmesinde teme1 bile~enler analizine ba~vuru1mu~tur 

Hiyerar~ik ve hiyerar~ik o1mayan kiime1eme analizi i1e 35 genotip arasmdaki genetik ili~ki 

belirlenmi~tir Cah~mada kullam1an 64 primerden 35 tanesinin en yiiksek farkhhgt belirlemede 

~ii o1dugu bildirilmi~tir 

Galderisi vd (1998), Kestane s;e~itleri arasmdaki genetik farkhhg1 be1irlemek i9in yapttk!art 

9ah~mada tiim primerler is;in 1-14 arasmda ortalama 5 bant elde etmi~lerdir Ara~tumada sadece 

3 primer polimorfizmi belirlemek i9in yeterli olmu~tur Amplifiye olan fragment1er 150-1400 bp 

biiyiikliigunde olmu~tur 

Ko vd (1998), menek~e tiirleri arasmdaki genetik ili~kiyi RAPD metodu ile analiz 

etmi~lerdir. Analizde GC i9erigi % 60-70 olan 40 primer kullanmt~lardu Bunlann 13 tanesi 

genetik ili~kiyi belirlemede etkili olmu~tur Analizde menek~e tiirleri tek bir alt grup dt~mda 
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iorfolojik karakterlere dayanan konvensiyonel taksonomi ile benzer olmu$tuL Bundan dolay:t 

WD analizinin menek$e tiirlerinde genotip ve morfolojik karakterleri belirlemek i9in 

hternatifbir smdlanduma sistemi olabilecegini bildirmi$1erdir 

Santalla vd (1998), kliltiiri.i yaptlan 22 Vigna radiata yerel 9e$idinde genetik benzerligi 

tta$ltrrnak i9in RAPD analizini kullanmt$1ardtr. Cah$mada, 60 primerin 28 tanesi 246 bant 

)lu$turmU$tuL Bunlann 229 tanesi polimorfiktir Genetik uzakltk matrisi Nei ve Li'ye gore 

raptlmt$!tr Genetik uzakltk Dij= 1-Sij formiiliine gore hesaplanmt$tlL Analiz sonucu 3 ana 

rruba ay:ttlan yerel 9e$itlerde yiiksek diizeyde molekliler polimorfizm belirlenmi$tir , 

Villand vd (1998), eski ve yeni diinya iilkelerinden toplanan domates tiirleri arasmda genetik 

1aryasyonun yaptstm kar$tla$tumak i9in 41 RAPD primeri kullanarak 98 polimorfik RAPD 

narkeri olU$IDU$tuL Genetik f~ukhhk, marker fiekanst ve marker farkhhgt bu bireylerin alt 

lopulasyonlanm kar~tla$tlrmada kullamlmt$tli RAPD marker frekansmdaki farkhhklar, yeni ve 

!ski diinya koleksiyonlanmn tek tip olmadtgmt belirlemi$tir 

Schneller vd ( 1998), apomiktik Dryopteris remote tiirlerinin orijinlerinin degerlendirilmesi 

.yin RAPD markerlerini kullanmt$lardtr Cah$mada 19 primerin 12 tanesi yorumlanabilen ve 

:ekrar lanabilen sonu9lar verdigi i9in bunlardan elde edilen veriler kullan!lmt$ttr. 5 primer iiriin 

llU$turmazken, 2 primerde tatmin etmeyen sonu9lar verdigi i9in degerlendirmeden 9tkartlmt$lll 

~in 67 bant analiz edilmi$ ve bunlann 20 tanesi polimorfik olarak bulunmU$tlll Daha once 

izozim ile yaptlan 9ah$mada D remote tiirlerinde genetik iiniformite oldugu bildirilmi$ken 

RAPD markerleri ile bu tiirlerin giiney Avrupa kesiminden toplananlan arasmda varyasyon 

lrtaya 9tkrnt$!Ir. Ara$tllmactlar D remote bireyleri arasmda dii$iik genetik farkhhk 

belirlemi$lerdir 

Schontz ve Rether (1999), Seteria italica'nm 37 hattmda polimorfizmi belirleme!( i9in 

RAPD analizini 4 tane 10 bazhk primer ile kullanmt$1ardtr. Bu primerler birbirlerinden sadece 

bir veya iki dizi G-C baktmmdan farkhdu. Her primer spesifik RAPD iiriinleri olu$turmu$tur. 

Olu$an 25 tane polimorfik bant 33 hattm f~ukh genotipte oldugunu gostermi$tir Cah$mada 
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~1kanlan genetik gruplar cograftk orijinleri i!e baglantth olmu~tur Ara~tumac!lar elde 

· sonu~lann RFLP analizi sonu~lan ile benzer oldugunu bildirmi~lerdir 

Wang ve Goldman (!999), Beta vulgaris'in 37 alttiirtinde RAPD kullanarak genetik 

trJ.W"o' tahmin etmi~lerdir \:ah~mada diinyada yaYJ.h~ gosteren ye~il aksamt kul!amlan pancar 

·eno•tip•len· ve ~eker pan can tslah populasyonlan arasmdaki genetik uzakhklann belir!enmesinde 

markerlerinden yararlantlabilecegi ortaya konmu~tur 

vd (!999), Panax quinquefolium L 'un 8 yabani tip ve 7 kiiltiirii yaptlan 

t)fos>pop•uta.sy<mu ile Panax ginseng'in kiiltiirii yaptlan 4 populasyonu arasmda genetik farkhhklar 

markerleri kullamlarak tahmin etmi~lerdir Germplasmm degerlendirilmesi l 0 primer ile 

100 polimorfik bant e!de edilmi~tir Populasyonlar arasmdaki genetik uzakhk fiukh 

bantlann toplam bantlara orant olarak hesaplanmt~tn Kiiltiirii yaptlan P ginseng ve P 

quinquefolium'un yabani tipleri arasmda yiiksek genetik uzakhk (GD) degerinin tiirler, ekotipler 

ve biilgesel populasyonlar arasmdaki genetik fiukhhgt belirledigini bildirilmi~lerdir 

Dhillon ve Ishiki (!999), yabani varyetenin de bulundugu farkh cograftk lokasyonlardan 

toplanmt~ 29 tatl!patates bitkisinde genetik ili~kiyi RAPD marker Jeri kullanarak belirlemi~lerdir 

Primer!er 46 polimorfik bant olu~turmu~tur Tathpatateste polimorfizmin derecesine dayanarak 

yiiksek genetik varyabilitenin varhgt iinerilmi~tir Yabani tiirler Ipomoea gracilis ve Ipomoea 

Jl:f"~tea kiiltiirii yapt!an tath patates!erden farkh bir grup olu~turmu~tur Her primerin 

olu~turdugu amplifikasyon iiriinleri farkh sayt ve yogunlukta olup bu fi:agrnentler 200-!200 bp 

biiyiikltigunde olmu~tur 

Mekuria vd (1999), zeytinin 39 bireyinde genetik varyabiliteyi belirlemek i~in yapttklan 

~ah~mada RAPD analizini degerlendirmi~lerdir Ara~tumada kullamlan 30 primerden 6 ;anesi 

polimorfizmi belirlemede yeterli olmu~tur \:e~itler i~inde genetik benzerlik en az % 69-98 

arasmda degi~mi~tir 
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verdison vd (1999), asmada in-vitro'da kallus safhasr siiresince ve siirgiin organogenesisi 

unca bitki biiyi.ime regiilatorlerinin etkisiyle olu~abilen varyasyonun oldugunu ve bu 

yasyonun genomda kalitatif ve kantitatif degi~iklige yol a<;:tlgmr bildirmi~lerdir 

~tumacrlar asmada RAPD kullamlarak olu~an bu kimeranm belirlenebilecegini 

termi~lerdir 

Lanham ve Brennan (1999), bekta~i iizi.imiiniin 20 genotipi arasmdaki genetik fiukhhgr 

damakta RAPD, ISSR ve AFLP markerlerini kullanmr~lardn Toplam 793 bantm 184 tanesi 

23) po1imorfik o1mu~tur AFLP, tiim primerleri ile polimorfizmin belirlenmesinde en etki1i 

a marker sistemi olmu~tur Primer ba~ma orta1ama 19 polimorfik bant elde edilmi~tir RAPD 

24 primer kullamlarak 170 bant, ISSR i1e 9 primer kullam1arak 333 bant ve AFLP ile 4 

:ner kombinasyonu kullamlarak 290 bant e1de edi1mi~tir Aym zamanda 6 RAPD primeri ve 2 

;R primeri i1e hi<;: bir po1imorfizm belir1enememi~tir Ara~tnmacrlar RAPD'in teknik olarak 

;it ve <;:ok kii<;:iik miktarda DNA'ya ihtiya<;: oldugunu bununla birlikte iki bireyde de benzer 

yiik1iikte bant1ann ol<;:i.ilmii~ olmasmm bantlann aym sekansta oldugunun garantisi 

.mayacagmr bildirmi~lerdir RAPD ana1izi sonucu e1de ettik1eri bant1ann varhgma (1) ve 

k1uguna (0) gore bir tab1o o1u~turmu~lardu Bu veri1ere dayanarak, Nei ve Li taraflndan 

eri1en i ve j gibi iki <;:e~it arasmdaki benzerligi (Su)= 2Nij(Ni+Nj) formii1iinden yararlanarak 

sap1amr~1ardu (Nij: iki 9e~itte da ortak olan bant sayrsr, Ni: i <;:e~idindeki bant sayrsr, Nj: j 

~deki bant sayrsr}. Olu~turduklan benzerlik matrisini kullanarak UPMA i1e gruplama 

pmr~lardrr 

Live Midmore (1999), Avustralya'da kiiltiirii yaprlan 28 tane <;;in su kestanesi arasmdaki 

netik i1i~kiyi RAPD kullanarak ara~tnmr~lardn RAPD analizinde 20 tane primer 

.llanmr~lardu Bun1ardan 14 tanesi 99 RAPD markeri <;:ogaltmr~tu. Ornek1er arasmdaki 

tkhhgm % 0 . .78-4 .. 4 arasmda oldugunu bildirmi~lerdir 

Yee vd (1999), Vigna angularis'de yaptlklan <;:ah~mada iki hukh gen havuzunda bulunan 

reyler arasmdaki genetik benzerligi a<;:rklamak i<;:in RAPD ve AFLP marker sistemlerinden 

Lrar!anmr~lardu 58 birey arasmda 57 RAPD ve 214 AFLP bantlan genetik f~ukhhgr 
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AFLP primeri ile reaksiyon ba~ma ortalama 1 L3 polimorfik bant belirlenirken 

ikm:~m RAPD primeri ile ortalama 32 polimorfik bant bulunmu~tur AFLP verileri RAPD 

daha 6nemli kesin sonu<;lar vermi~tir Bireyler arasmda gruplar olu~turmada 

analizinden faydalamlmr~tu <;:ah~ma sonunda olu~an gruplar cografik orijinleri ile 

'korell!Syou g6stermemi~tir 

Bhat vd (1999), 36 tane Hindistan ve 22 tane Dogu Asya U1kesinde iiretimi yap!lan susam 

RAPD markerleri kullanarak % 19-89 arasmda po1imorfizm be1irlemi~lerdir. 

th~rnacta kullam1an 48 primerin 24 tanesi giivenilir sonu<;lar vermi~tir Dogu Asya U1kelerinde 

susam <;e~itleri arasmda Hindistan orijinli o1anlara gore di.i~i.ik polimorfizm 

)ulutnrrm~tur.. Ara~tmcrlar bunun, bu i.ilkelerde iiretimi yaprlan <;e~itlerin introdi.iksiyon yoluyla 

~~~·;.-r··· gostermesinden kaynaklandrgmr belirtmi~lerdir. RAPD analizi sonucu elde edilen veriler 

),\]4.llacc;arci'm benzerlik indeksinden yararlanarak olu~turulan matris UPGMA ve Wagner'e gore 

fi0'.d.endlogr:arrttan elde edilmi~tir 
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Ara~tuma yeri 

Ara~tumamn tarla denemeleri Akdeniz Universitesi Ziraat Fakiiltesi Tarla Bitkileri 

t;Bi)liimi.l Yem Bitkileri Grubu Deneme Iarlasmda yap!lmJ~tJL Ara~tuma yerinin denizden 

';.yiiksekll:gJ 51 m olup 30° 44' dogu, 36° 52' kuzeyde yer almaktadu .. 

Tarla denemeleri, 1997 y1l! yaz diineminde to hum almak amacJyla \ e 1998 y1l! yaz 

diineminde ise morfi:Jlojik iizelliklerin iil<;:iilmesi amacJyla yap!lm1~tu (~ekil 3 l ).. 

~ekil 3 l Susam Populasyonlanna Ait Tarla Denemesinden Giiriinii~ 

3.LLL Toprak ozellikleri 

Den erne alammn fiziksel ve kimyasal analizleri Akdeniz Dniversitesi Ziraat F akiiltesi 

Ioprak Biiliimii Laboratuannda yap!lm1~tu. Deneme tarlasmm 0-35 em derinliginden 

alman toprak iirneklerinin analiz sonu<;:lan <;:izelge 3 l 'de verilmi~tir 
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Analiz sonu9lanna giire ara~tuma yeri alkali, kire9li, tuzsuz ve az humuslu bir topraga 

Susam, pek 90k toprak tipine adapte olabilir Fakat drenaj1 iyi, niitr pH'h, verimli 

tercih eder. Tuza tolerans1 90k az olup 1slak topraklara tolerans1 yoktur (Oplinger 

1990). Susamm bu istekleri ve analiz sonu9lan degerlendirilmesi durumunda ara~tuma 

susam i9in olduk9a uygun iizellikler ta~JdJgJ siiylenebilir 

(;i<~el§~e 3.1 Deneme Yapilan Topragm Fiziksel ve Kirnyasal Ozellikleri 

Toplam N (%) 

Degi~ebilir Katyonlar (Na-K-Ca-Mg) 

(me/100g toprak) 

KDK (me/100g toprak) 

Organik Madde (%) 

3.LL2 .. iklirn ozellikleri 

Deger 

8 . .12 

22 00 

0 0199 

0 . .1078 

114-1.15-28.71 

36.27 

2 .. 40 

Sm1f 

Alkali 

A~m Kire9li 

Iuzsuz 

Orta 

Yi.iksek 

AzHumuslu 

Susam populasyonlanmn ekiminin yapildJgJ deneme alanmm 1997 ve 1998 yillanna ait 

Haziran-Ekim diinemi ayl1k ortalama sJcakhk (0C) ve yag1~ miktan (mm) degerleri <;izelge 

3 2. 'de verilmi~tir 

<;izelge 3. 2 Deneme alanmm 1997-1998 y1llanna a it ortalama iklim verileri 

1997 1998 , 
Haz Tern Aggs Eyli.il Ekim Haz Tern Mus Eyliil Ekim 

Ortalama SJcakhk (0C) 26.6 30 5 28.6 25 2 20 9 26 . .5 30.2 30.5 25 .. 6 2L5 

Ort. Yag1~ Mik. (mm) 20 2 28 6 62.2 189 3 27 30 21 120.3 
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Susam, 90-120 giinli.ik bir yeti~me si.iresine ihtiya9 duyar Optimum 25-26 °C srcakhk 

vardu Srcakhgm 20 °C'm altmda olmasr hal in de bi.iyi.ime azalu ve l 0 °C'de dollenme 

Susam kok sisteminden dola)'l kmaga tolerans gosterir Bununla birlikte bi.iyi.imenin 

,as11amt"» i9in yeterli neme ihtiya9 vardu .. Biiyiime sezonunda minimum 20-·26 mm yagr~ 

UY!:ull'u,.,· Bi.iyi.ime ve 9i9eklenmeden iinceki nem seviyesi verim iizerine olduk9a etkilidir 

ba~langrcmda fotoperiyota hassastu I ohumlann yag i9erigi artan 

;fol:ope:ny•ot ile artmaya meyillidir (Oplinger vd 1990) 

Susamm iklim iizellikleri goz online almdrgmda ara~tnma sezonu boyunca ortalama 

srcakhk bi.iyi.ime ve geli~me i9in yeterli olmu~tur 

3.1.2. Materyal 

3.1.2.1. Genetik bitki materyali 

Bu ara~tumada, Ii.irkiye'de yerel olarak i.iretimi yaprlan 52 farkh yeti~me bolgesinden 

Tanm il ve il9e Miidi.irli.iklerinin aracrhgr ile elde edilen susam populasyonlan 

kullamlmr~tu Ara~tnmada materyal olarak kullamlan 52 adet susam populasyonunun 

orijinleri Cizelge JJ'de verilmi~tir 

3.L3 .. Metod 

Bir yrl once elde edilen tohumlar 26.6.1998 tarihinde Akdeniz Dniversitesi Ziraat 

Faki.iltesi I aria Bitkileri Boli.imi.i deneme tarlasmda her bir populasyon 4 m uzunlugundaki 

iki maya ekilmi~tir Ekim el ile 50 em sua arasr mesafe verilerek yaprlmr~tu Ci9eklenme 

ba~lamadan once her populasyondan rastgele se9ilen l 0 bitki etiketlenmi~tir 
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Koyli 
9302 U zunkoprli Tajl!bayii Tlirkobasr Koyil 
9303 Uzunkopril Edime Ortaova A1tmyazr KoyU 
9304 Uzunkoprii Edirne Balbankoyu Gonekm Mevkii 
9307 Meri<; Edirne Kavakhkoy Yedikavaklar Mevkii 
9308 Eceabat <;:anakka1e Bilyiikanafartalar 
9309 Lapseki <;:anakkale <;:avujk6y 
9310 Lapseki <;:anakka1e Alpagat Koyu 
9311 Lapseki <;:anakkale T a!)tepe KoyU 
93 12 Lapseki <;:anakkale Oijbudak Koyil 
9313 Orhangazi Bursa <;:eltik<;i Koyli 
9314 Turgutlu Manis a Merkez 

TSP 9316 Turgutlu Manisa Merkez 
TSP 9317 A1ajehu Manisa Killik KoyU 
TSP 9318 A1ajehu Manisa Hacraliler KoyU 

9319 A1a!)ehu Manis a Tepekoy 
TSP 9321 Menemen izmir T Urke1i KiiyU 
TSP 9322 Menemen izmir <;:avuj Koyu 
TSP 9323 Menemen izmir Kesik KoyU 
TSP 9324 incirliova Aydm Golmarmara 
TSP 9325 Bozdogan Aydm Kozandere 
TSP 9326 Bazdagan Aydm Haydere KoyU 
TSP 9327 GUney Denizli <;:arbacr1ar KoyU 
TSP 9328 Acrpayam Denizli Kumavjan KoyU 
TSP 9329 Acrpayam Denizli Gilmlijk6yU (San) 
TSP 9330 Acrpayam Denizli GUmiljkoyli 
TSP 9332 Da1aman Denizli Ak<;ata!) Koyil 
TSP 9333 Ortaca Mugla Ekjiliyurt Koyu 
TSP 9334 Koycegiz Mug1a Kavakarasr Koyii 
TSP 9335 Fethiye Mugla Kemer-·Seydi1er Koyil 
TSP 9336 Ke<;ibarlu Burdur ilyas Koyil, Uzunalar Mevkii 
TSP 9337 Bucak Burdur Or kiltlii KoyU 
TSP 9338 Mut i<;e1 Kadrkoy 
TSP 9339 Ceyhan Adana Yeji1dam Koyii 
TSP 9340 Ceyhan Adana Gilndagan Koyii 
TSP 9341 Ceyhan Adana Dakuztekne KoyU 
TSP 9342 Ceyhan Adana Krzrldere KoyU 
TSP 9343 Kadirli Adana Yukanbozkuyu KoyU 
T SP 9344 Kadir 1i Adana T opraktepe KoyU 
TSP 9345 Kadirli Adana Crgcrk Koyii 
I SP 9346 Kazan Adana Zerdali Koyil 
TSP 9347 Kazan Adana Poskabasakal KoyU 
TSP 9348 Kazan Adana Akdam Koyii 
TSP 9349 Kazan Adana Gazi Koyii 
TSP 9350 Osmaniye Adana Selimiye 
TSP 9352 Hi1van S Urfa U<;iizlen Kiiyil 
TSP 9353 Hilvan $.Urfa Faik Koyu 
TSP 9354 Hilvan S Urfa Ozbaj Koyu 
TSP 9355 Hilvan $.Urfa Hilvan Merkez-Kan<;ik Mezra 
TSP 9356 Hilvan $.Urfa Merkez il<;e 
TSP 9359 Cizre Sunak Dirsekli KoyU (kayu renkli) 
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Olgunla~ma ile birlikte her populasyondan 6rneklenen 10 bitki toplu olarak s6kiiliip 

9
uval i((inde tarlada kurumaya buakllmJ~tu Kuruyan tohumlar s:uvala s:upJlmJ~l!r. 

populasyonlan temsil eden bu bitkiler populasyon analizinde kullamlmak iizere morfolojik 

ve tanmsal 6zellikleri baklmmdan degerlendirilmi~tir.. Populasyon analizlerinde <;izelge 

3 .4. 'de veri len morfoloj ik ve tanmsal 6zellikler kullamlmJ~tJr (Baydar 1997). 

<;:izelge 3.4. Populasyon Analizinde ineelenen bzellikler 
Morfolojik Ozellikler Numaraland1rma 
<;iveklenme Zamam 

Erkenei (30-40 giin arasmda ((iveklenme) 0 
Orta erkenei ( 40-50 giin arasmda ((iveklenme) 1 
Orta ge99i (50 giin sonunda s;is;eklenrne) 2 

Dallanrna durumu 
Az dall! 
<;:ok dall! 

( dal say1s1 3 'den az) 
( dal saylSI 3 'den fazla) 

Yaprak koltugunda kapsiil saYJSI 
Monoeapsulle (tek kapsiilliiliik) 
T rieapsulle (iis; kapsiilliiliik) 

Kapsiilde karpel say1s1 
Biearpellatum 
Quadriearpellatum 

Tohum kabugu rengi 

(iki karpelli= 4 lokuslu) 
( d6rt karpelli= 8 lokuslu) 

Koyusan 0 

0 
1 

1 
2 

2 
3 

Beyaz -a91ksan 1 
Koyusan-as;rkkahverengi 3 
Par'lak koyusarr-koyukahverengi 5 
A91ksan- koyukahverengi 7 

Beyaz- koyu san 2 
Puslu as;1ksan- as;1kkahverengi 4 
Beyaz 6 
As:rksarr-koyukahverengi-Siyah 8 

Kapsiil dizili~i 
seyrek diizenli 
s1k -seyr ek diizenli 
Slk-·diizenli 
seyrek-srk diizenli 
seyrek diizensiz 
s1k diizensiz 

Tanmsal Ozellikler 
Bitki Boyu (ern) 
Ilk kapsiil yiiksekligi (em) 

0 
1 
2 
3 
4 
5 

Ana sapta kapsiil saYJSI (adet/ana sap) 
Bitkide kapsiil saytsl (adet!bitki) 
Kapsiilde tohurn saytsJ (adet/kapsiil) 
1000 tane aguh ih (g) 

Kapsiil Tiiyliiliigu 
tiiysiiz 
ktsa-seyrek 
ktsa-s1k 
uzun-seyrek 
uzun-·slk 
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Fier populasyondan I 0 bitki 6meklenerek yaprlan <;:al!~mada; 

ilk Kapsiil Yiiksekligi ve Bitki Boyu: Bitkilerin toprak yiizeyinden itibaren ilk kapsiiliin 

saktrgl boguma kadar olan uzunlugu 6l<;:iilerek ilk kapsiil yiiksekligi (em) ve toprak 

yiizeyinden en iistteki kapsiiliin ucuna kadar olan uzakl!k 6l<;:iilerek bitki boyu bulunmu~tur 

(em). 

Bitkide ve Ana Sapta Kapsiil SaylSl: Ana sapta bulunan geli~mi~ kapsiiller say!larak ana 

sapta kapsiil sayrsr ve tiim bitki iizerindeki toplam kapsiil sayrsr ile bitkide kapsiil saylSl 

(adetlbitki) belirlenmi~tir 

Yaprak Koltugunda Kapsiil Sayrsc Onemli bir genetik 6zellik olan yaprak koltugunda 

kapsiil say!Sl (Baydar 1997), populasyonlann aymmmda kullamlan 6nemli 

degi~kenlerdendir (Hiltebrandt 1932). Bogumda olu~an kapsiil saylSlna gore tek ve ii<;: 

kapsiillii olmak iizere niimerik olarak degerlendirilmi~tir 

~apsiilde I ohum SaylSl: Omeklenen her 10 bitkiden rastgele a! man ii<yer kapsiiliin 

tohumlan sayrl!p ortalamalan almarak kapsiilde to hum saylSI (adetlkapsiil) bulunmu~tur 

1000 I ohum Aguhgr: Her p<;Jpulasyondan 6rneklenen 10 bitkiye ait 1 OO'er adet susam 

tohumu tartilarak bulunmu~tur (g) 

Kapsiilde Karpel Sayrsc Populasyonlar kapsiilde karpel sayrsma gore iki karpelli 

"ssp .. bicarpellatum Hilt" ve dart karpelli "ssp .. quadricarpellatum Hilt" olmak iizere 

(Hitebrandt 1932) gruplandmhp niimerik olarak degerlendirilmi~tir 

Kapsiil Iiiyliiliigu: Her populasyona ait 6rneklenen 10 bitkide susam kapsiillerinin 

tiiyliiliigu tiiysiiz, klsa-seyrek, klsa-srk, uzun-seyrek, uzun-srk olmak iizere be~ ozellik 

(Demir 1962) niimerik olarak degerlendirilmi~tir 
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Durumu: c;:ah~mada her populasyonda 3'den az yan dala sahip olanlar az 

tllanan ve 3'den yOk yan da[a sahip populasyon[ar !Se yOk dallanan o[arak 

ntflandmlmt~tu (Hiltebrandt 1932). 

is;eklenme Zamam: Susamlann ilk 9i9eklenme zamamna gore erkenci, orta erkenci ve 

:ta ge99i (Baydar 1997) olarak 9i9eklenme zaman1 tespit edilmi~tir 

ohum Kabugu Rengi: Susam populasyonlanna ait tohumlar birbiri ile kar~tla~tmlarak 

~yazdan siyaha kadar degi~en farkh renkler belirlenmi~tir Renkler niimerik olarak 

egerlendirilmi~tir 

:apsiil Dizili~i: 10 bitkide govde iizerinde stralanan kapsiiller, seyrek-di.izen1i, s1k diizenli, 

tk-seyrek diizenli (s1k kapsiillii bitki saylSl daha fazla ise), seyrek-stk diizenli (seyrek 

apsiillii bitki say1s1 daha fazla ise ), seyrek diizensiz ve s1k di.izensiz olmak iizere her 

zellige bir numara vermek sureti ile gruplanduma yaptlmt~tu 

,J .. 2.2.2. Yeti~tirme teknikleri 
.,_ 

Akdeniz Vniversitesi Ziraat F akii1tesi Tarla Bitkileri Biiliimii Deneme I arlasmda 

•aptian sus am tanmmda suastyla uygulanan tarla hazuhg1 ve baklm i~lemleri ~oy1edir: 

Deneme alam once, siiriim i~lerinde problem olacak iri ta~lardan temizlenmi~tir 

Toprak tavh oldugu diinemde 10-15 em derinliginde soklu pulluk ile siiriiliip arkasmdan 

disk-hanow 9ekilmi~tir 

Saf madde iizerinden dekara 5 kg N, 5 kg PzOs ve 5 kg KzO olacak ~ekilde giibre 

at!lmt~tu 

I a pan ge9irilerek toprak ekime haZl! hale getirilmi~tir. 

Markiir yard1m1 ile 50 em sua aras1 belirlenerek ekim yaptlmt~tlr 

Fide 91k1~mdan bir hafta soma sua iizeri 10 em olacak ~ekilde el ile seyreltme 

yap!lmt~tu. 
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Geli~1meyi· takiben yabanc1 ot kont.roliiniin yam sua bogaz doldurmak i<;inde el <;apasi 

bakim i~leri yapilmi$11!. Sulama, yagmurlama sulama ola.rak yapilmi$11! ($ekil3.2). 

kapsiilleri sararan susam bitkileri elle sokiiliip teliz torbalara yerle$lirilerek 

Daha soma torbanm i<;ine bitkiler <;:upilarak tohumlar 

$ekil 3 2 .. Bak1m i$lemleri Yap1lmi~ Susam Populasyon Ekim Alam 

3.1.4. istatistiksel degerlendirmeler 

Cah$mada kullan!lan 52 populasyonda 13 f~ukh 6zellik (Bitki boyu=Bitboy, Kapsiil 

yiiksekligi=kap yuk, Bin lane aguhgi=lOOOTA, Yaprak koltugundaki kapsiil saYJsi=YKKS, 

Kapsiildeki karpel saYJsJ=KKS, Kapsiil Tiiyliiliigu=Kap. Iiiy, Dallanma, Ci<;eklenme 

zamam=Cizam, Tohum rengi=Ioh ren, Kapsiildeki tohum say!S!=KIS, Ana saptaki 

kapsiil saytsJ=ASKS, Iiim bitkideki kapsiil sayisi=TBKS) incelenmi~tir Degi~kenlerin 

istatistiksel analizde kullamlmast amacJyla transformasyonunun yapilmasi gerektigi i<;in 

adet olarak tespit edilen kapsiildeki tohum say!S! (KIS), ana saptaki kapsiil saylS! (ASKS) 

ve tiim bitkideki kapsiil saylS! (IBKS) degi$kenlerinin karekokleri almmi$liL ,Bu 

degi$kenlerin karekiikleri almdigi zaman normal dag1hm giistermi$lir 

incelenen degi~kenlerin ortalama ve standart sapma gibi temel istatistikleri hesaplanarak 

iizellikler arasmdaki ili$ki korelasyon analizi ile belirlenmi$lir. 13 degi$ken arasmdaki bu 
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i temel bile~enler analizi ile desteklenmi~tir Korelasyon analizi SAS (SAS, Institute 

I) paket program!, temel bile~enler analizi ise MINIT AB paket program! kullamlarak 

!mt~tn· 

:orelasyon ve temel bile~enler analizlerinden elde edilen sonu<;lardan yaradanarak 

1nnda bagtmltltgm dii~iik oldugu tespit edilen degi~kenler kullamlarak populasyonlan 

,er gruplara kiimelemek i<;in kumeleme analizinden faydalamlmt~tu. x; ve Xj gozlem 

:iirleri arasmdaki d(x;,Xj)=dij uzakl!k degerini belirlemek amactyla iiklit uzakl!gmdan 

lrlamlmt~ttr (Tatl!dil, 1996}. Kiimeleme analizi hiyerar~ik kumeleme analizinde tek 

!ant! teknigi ile yaptlmt~tu 1 eknikte once iki yakm birim birlqtirilir soma <;ok yakm 

1~ulardan olu~an birimleri i<;eren grupla baglamr (Digby vd .. l987) .. Kiimeleme analizi 

'-!IIAB paket program! kullamlarak yaptlmt~tlr Bunun dt~mda SPSS 8.0 paket 

gram! ile de kiimeleme analizi yaptlmt~tu. Elde edilen benzedik oranlan ve dendogram 

\fiT AB ile yaptlan analizden elde edilen sonw;larla aym olmu~tur 

. RAPD Markerleri ile ilgili <;:aii~malar 

.1.. Materyal 

DNA izolasyonu i<;in bitki materyali, Akdeniz TJniversitesi Ziraat Fakiiltesi Bitki 

1ruma Boliimil iklim odalannda 26 °C stcakltkta 16 h aydml!k 8 h karanhk ko~ullar 

mda sakstlarda yeti~tirilmi~tir. Bitki genomik DNA'st, ortalama 10-12 giin sonunda 

kilerin kotiledon yapraklanndan soma <;tkan ilk ger<;ek yapraklanndan elde edilmi~tir 

!.2. Metod 

<;::alt~mada Dellaporta vd. (1985) tarafindan geli~tirilen DNA ekstraksiyonu yontemi 

odifiye edilerek a~agtdaki i~lem suastyla yaptlmt~l!r 

0.075 g 10-12 giinliik gen<; yapraklar stvt nitrojen yard1m1 ile dondurularak havanda toz 

haline gelinceye kadar ezilmi~tir 
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pudra halindeki yapraklar iizerine 400 f.ll DNA ekstraksiyon c;:iizeltisi (<;:izelge 3 . .5) 

eklenerek homojen bir kan~1m oluncaya kadar havanda kan$tmlm!$t!L Daha soma 

eppendorf tiiplere almarak % lO'luk 50 f.ll SDS i1ave edi1mi$tir Eppendorf tiip1ere 

hafifc;:e vuru1arak kan$tmlm!$tlr 

Tiipler daha soma 65 °C'de 12 dk su banyosunda tutulmu$!uL inkiibasyon siiresince 

eppendorf tiip1er ara sua dikkatle ters yiiz edi1erek kan~tm1ml$tH 

<;izelge 3 5 DNA Ekstraksiyon <;:i:izeltisi (100mM Iris-HC1 pH 8 .. 0, 50mM EDTA pH 
8.0, 500mM NaC1, 10mM 2-mercaptoethanol). 100 ml ic;:in: 

2.0 M Tris-HCL pH 8.0 50 ml 
0.5 MEDIA pH 8 0 10 .. 0 ml 
5.0 M NaCl 10.0 m1 
2-mercaptoethano1 70 .. 0 f.ll 

d S1cak su banyosundan c;:Jkart1lan tiip1ere 5M 125 f.l1 potasyum asetat ilave edi1erek yine 

parmakla hafif fiske1er vurularak kan$tmlm!$tll Bundan soma 5 dk buzda bekletmeye 

ahnm!$!1! 

e. Bu i$1emden soma 200 f.l1 kloroform:octano1 c;:iizeltisi (24:1) ilave edi1erek 4 °C'de 

10000 rpm' de 45 dk santri.ifiij yap!lmJ~tJr. Santri.ifiikasyon somas1 SDS/protein 

peletinin iistiinde olu~an supernatant temiz bir tiipe almarak -20 °C'den 91kanlan 375 f.l1 

soguk isopropanol i1ave edi1mi~tir Iiip dikkat1e i1eri geri hareket ettiri1erek kan~tm1ml~ 

ve ardmdan -20 °C'de 30 dk inkiibe edi1mi~tir 

f Inkiibasyondan soma 10 000 rpm'de 20 dk 4 °C'de santriifiij yap!lm1~tu ve tiipiin 

tabamnda olu$an peletin iistiindeki SIVI a!!lmJ~tu Pelet % 80'1ik eti1 alkolle iic;: kez 

y1kand1ktan soma 50f.ll IE ic;:inde c;:i:izi.ilmii~ti.ir 

g Ortamdaki RNA'y1 uzak1a~tumak ic;:in 2..5 f.l1 RNaz enzimi ek1enerek su banyosunda 

37°C'de 30 dk bekleti1mi~tir Daha soma RNaz uygulanmam1~ bir DNA i:irnegi kontro1 

olmak ~art1 i1e RNaz i1ave edi1mi~ DNA i:irnek1er % 0 .. 4'1iik agaroz jelde yiiriitii1erek , 
kar~!la~tmlm1~tu Uygulama sonucu RNaz i1ave edi1en i:irneklerde RNA bant1an 

kaybolmu~tur 

h.. DNA miktanmn belir1enmesi ve polimeraz zincir reaksiyonunda kullamlmas1 ic;:in 

sulanduma oranlannm hesaplanmasmda spektrofotometrik i:ilc;:iim1er yap11m1~tu Destile 

su i1e yap1lan 11200'liik sulandumalar i1e UV- spektrofotometresinde (Shimadzu UV-
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260 nm (A26o) ve 280 nm (A2sol dalga boyundaki absorbsiyon degerlerine 

baktlarak DNA molekiiliiniin konsantrasyonu hesaplanmt~tll 

izoie edilen DNA'mn protein ve diger fenolik bile~iklerle bula~tk olup olmadtgmt 

~!irlemek ic;in (A26o) dalga boyunda okunan absorbans degeri (A230) dalga boyundaki 

Jsorbans degerine oranlanmt~ttr (A26ol Also) .. <;:tkan deger L8'in altmda olmast halinde o 

lpulasyonlara ait DNA ekstraksiyonu tekrarlanmt~tu. <;:iinkii degerin 1.8'den dii~iik 

.kmast DNA'da protein ve fenol konteminasyonunun oldugunu gostermektedir (Maniatis 

i., 1982) 

.2.2.1 DNA ekstraksiyonunda kullamlan ~iizeltiler 

.0 M 100 ml Tris-HCl (pH 8.0): 24.22 g ttisma base 80 ml destile su ic;inde c;oziildiikten 

mra son hacmi 100 ml olacak ~ekilde HCl ile pH 8'e ayarlanmt~tu Tris·HC! 

toklavlanarak sterilize edilmi~tir 

,5 M 100 ml EDTA: 18.71 g 80 ml destile su ic;inde c;oziilmli$ ve yakla$tk 2 g NaOH 

eleti i1ave edi1erek pH 8 olacak $ekilde son hacim 100 ml'ye tamamlanmt$ ve daha soma 

toklav edilmi$tir 

0 M 100 ml NaC!: 29 22 g NaCl 90 ml su ic;inde c;6ziildlikten soma son hacim destile su 

e 100 ml'ye tamamlanmt$tlr Otoklavla sterilizasyonu yaptlmt$ttr. 

o 10 SDS: 10 gr SDS 70 ml ddH20 ic;inde tstt!larak c;6ziilmli$ ve daha soma oda 

tcakltgmda sogutularak toplam hacim 100 ml'ye tamam1anmt$ttr SDS filitre kullamlarak 

terilize edi1mi$tir 

M 100 m1 Potasyum asetat: 49.1 g potasyum asetat ddH20 ic;inde c;6ziildlikten soma 

oplam hacim 100 ml'ye tamamlanmt~tu 
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'ris/EDTA (TE ) Tamponu: 100 m1 i9in 2 M 'Iris HC1'den (pH 8 .. 0) 2 5 ml ve 0.5 M 

:D'IA'dan (pH 8 .. 0) 2 ml almarak son hacim lOOml'ye tamamlanmr~tlr 

OX TAE Tamponu (1 L): 242 g tris base, 57.1 ml glacial acetic acit ve 100 ml 0.5 M 

eDT A i9inde 96ziildiikten sonra top lam hacim 1 L'ye tamamlanmr~trr. I AE tamponu oda 

rcaklrgmda saklanmr~tn 

X TAE Tamponu (1 L): SOX TAE tamponundan 20 ml alrmp 96zeltinin hacmi l L'ye 

amamlanmr~tlr 

{Naz: Sigma'dan temin edilen Ribonuclease A {RNase), 6nerilen ~ekilde 10 mM Iris-HCl 

JH 7.5 ve 15 mM NaCl i9inde konsantrasyon 10 mglml olacak ~ekilde 96ziilmii~tiir Elde 

!dilen RNaz stokundan 50 1-1l'lik DNA'lara her 6rnek i9in 50 1-1g/ml olacak ~ekilde 

!klenmi~tir 

6X Loading Buffer (10 ml): 4 g sucrose, 25 mg Bromophenol Blue Dye, 24 ml 0..5 M 

ED I A steril ddH20 ile son hacim l 0 ml'ye tamamlanmr~tu 

Ethidium Bromid: 0.1 mg ethidium bromid 10 ml ddH20 i9inde kan~tmlarak 96ziiliir 

Karanlrkta +4 °C'de saklamr Hazrrlanan ana stole 10 mg!ml Ethidium bromid iyermektedir. 

Jel boyamasr yaprlacagr zaman 200 1-11 bu ana stoktan almarak 1 L suya ilave edilmi~ ve 

koyu renkli ~i~ede kullamma hazrrlanmr~trr. Ethidium bromid olduk9a kansorejen bir 

madde olup yalr~11ken mutlaka eldiven giyilmeli ve etrafa bula~tmlmamaya 6zen 

gosterilmelidir 

3 .. 2.2..2. RAPD "Random Amplified Polymorphic DNA" tekniginin optimizasyonu 

RAPD yontemi (Williams vd. 1990) ile 38 farklr susam populasyonundan elde edilen 

genomik DNA'lar kullamlarak, genetik akrabahldan saptanmr~trr. 
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konsantrasyonunun optimizasyonu 

DNA konsantrasyonu amplifikasyonun ba~ar!Sl i9in 90k 6nemli bir fakt6rdiir. 

RAPD profillerinin elde edilmesi i9in reaksiyon kan~1mmda bulunmas1 

gereken DNA miktan UV -spektrofotometresinde 260 nm da1ga boyundaki absorbsiyon 

degerinden faydalamlarak hesaplanm1~tlr (Maniatis ve ark, 1982). 

DNA miktan ()lg/ml)= Absorbans degeri (OD26o) X 50 X Seyreltme Katsay1s1 

Yukandaki formiile gore tiim populasyonlara ait DNA miktan 1760 ng/)ll-1820 ng/)ll 

arasmda degi~mi~tir. Konsantrasyonu belli olan bu DNA'lar ikiye b6liiniip -20 °C'de 

muhafaza edilmi~tir Reaksiyon i9in kullamlan DNA'lar buradan almm1~t1r Her bir DNA 

6megi 87 5 ng/)ll olacak ~ekilde IE buffer ile seyreltilmi~tir .. Kahp DNA konsantrasyonu 

diger bitkiler i9in ortalama 3 ve 30 ng arasmda optimum amplifikasyon vermektedir. Bu 

smmn d1~mda amplifikasyon olmamaktadu .. c;:ah~mada test edilen DNA miktan 2 ng, 3 5 

ng, 7 ng ve 14 ng olmu~tur. Uygun DNA miktan 7 ng olarak tespit edilmi~tir 

MgCh Konsantrasyonunun Optimizasyonu 

Magnezyum konsantrasyonu pnmer yap1~masma "annealing", enz1m aktivitesine, 

iiriiniin belirginligine ve primer-dimer artifaktlannm olu~umuna etki etmektedir (Pancholi 

1995, Devos ve Gale 1992).. Dii~iik konsantrasyonlu MgCh kullamldJgJ zaman genellikle 

dii~iik verimli iiriin veya hi9 iiriin olu~mazken yiiksek konsantrasyonlu Mg iyonu ise 

istenmeyen iiriinlerin olu~masma neden olmaktadu c;:ah~mada 0 . .5 mM, 1 5 mM, 2 mM, 

2 . .5 mM, 3 mM ve 5 .5 mM Mg konsantrasyonu denenmi~tir Elde edilen PCR iiriinlerinde 3 

mM Mg konsantrasyonu 90k say1da ve parlak bantlar vermi~tir MgCh'de Taq Pol enzimi 

ile birlikte 25 mM olarak (Promega) temin edilmi~tir 
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primer konsantrasyonunun optimizasyonu 

Primer konsantrasyonu yiiksek oldugu durumlarda kahp DNA'dan ba~ms1z primer­

dimerlerinin ve spesifik olmayan iiriinlerin olu~masma neden olmaktad1r (Pancholi 1995, 

Weeden vd.1992).. <;:ah~mada 10 niikleotidlik 12 fiukh primer kullam1m1~t1r Bu primer1erin 

baz dizi1i~i <;:ize1ge 3. 6 'da veri1mi~tir 

<;:izelge 3. 6 RAPD Analizinde Kullamlan Primerler ve Baz Dizili~leri 

isim 
K1 
K2 
K3 
K4 
K5 
K6 
K7 
K8 
K9 
K10 
K11 
K12 

Dizi (5' ........... 3') 
TTGGCGGCCT 
ACCICGCCAC 
GGCTGGIICC 
TGCTGGTTCC 
ACGGGCCAGT 
CIGCGCIGGA 
ACCTGGGGAG 
GAGGTCCACA 
GTCAGIGCGG 
ACAGCCCCCA 
AGACCCAGAG 
CTATGCCGAC 

Kullamlan primerlerin niikleotid dizileri rastgele se9ilmi~ olup Guanin/Sitozin oram en az 

% 60'd1r. Susam i9in kullamlan primer konsantrasyonu 5 pmol, 10 pmol, 12.5 pmol, 25 

pmol ve 50 pmol olmak iizere test edilmi~tir Yap1lan optimizasyon sonucu her bir 

primerden 25 pmol kullamlmas1 uygun bulunmu~tur 

dNTP konsantrasyonunun optimizasyonu 

Deoxynucleotide triphosphate (dNTP) konsantrasyonunun dii~iik miktarda kullamm1 

PCR'm giivenilirligini arttumaktadu .. Dii~iik dNIP konsantrasyonu niikleotidlerin yanh~ 

baglanma olasJ!tgmJ azaltu (Pancholi 1995, Gii9men 1994). <;:ah~mam1zda yanh~ bagl':tnma 

hatas1m azaltmak i9in 0.02 mM, 0.04 mM, 0 .. 08 mM, 0 1 mM ve 0.2 mM olmak iizere 5 

farkh dNIP konsantrasyonu denenmi~tir Deneme sonunda en iyi sonu9 veren dNIP 

konsantrasyonu 0.2 mM olarak belirlenmi~tir <;:ah~mada dATP, dGTP, dCTP, dTTP'den 
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sogutulduktan soma tarak yerle$tirilmi$ jel tepsisine hava kabarc1gJ olmayacak 

dokiilmii$tiiL KatJla$an agaroz jel daha soma 1XT AE buffer ic;;eren tanka 

PCR iirtinlerini jelde yiiriitmek i<;in 20 ).!1 omek almarak 3 ).!1 loading 

buffer i1ave edilmi$ ve yiikleme yap!lm!$tlr 

Sonu<yta "low melting" ve "high melting" agaroz kan$tmlarak hazulanan jelde PCR 

iiriinleri 75 V'ta 250 amper aklm uygulanarak 1.45 saat yiiriitiilmii$tiir. 

Yiiri.itme tamamland1ktan soma DNA bantlan ethidium bromid ile 45 dk boyanarak UV 

transiliminatorii altmda gozlenmi$tir .. RAPD profillerinin fotograf c;;ekimleri i<;in video 

kamera kullamlmJ$tll Video kameradan alman gori.intiiler fotograf filmine aktanlarak 

oldukc;;a olumlu sonu<;lar almmJ$tlr. 

3.2 .. 2.4. istatistiksel degerlendirmeler 

Genetik ili$kinin belirlenmesi i<;in kiimeleme analizinde "unweighted pair group method 

of arithmetic analysis" (UPGMA) kullamlmJ$tU Kullan!lan 12 primere ait RAPD 

bantlanmn varhg1 (1) veya yokluguna (0) gore olu$tluulan veri1er, her populasyonlann 

kendi aralannda payla$tlklan amplifikasyon iiriinlerinin say1sma dayanarak benzerlik 

tahmin edilmi$tir (Nei ve Li 1979). istatistiksel degerlendirme i<;in uygulanan ad1mlar 

a$ag1da veri1mi$tir 

• Amp1ifikasyon profili, bantlann varhg1 (1) veya yokluguna (0) gore degerlendiri1mi$tir. 

• Nei ve Li'nin (1979) katsay1 analizi yap!lm!$tlr; 

a Sij= 2Nij!Ni+Nj veya 

2 x i ve j arasmdaki ortak bant sayiSI 

i ve j arasmda top lam bant say1s1 

b Ortalama Primerin I Nij veya 
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i ve j'nin top lam benzerlik indeksi 

top lam primer say1Sl 

Benzerlik Matrisinin olu~turulmas1 ve benzerlik matrisine dayanarak 1-Sii=genetik 

uzakllk formiilii ile genetik uzakllk matrisinin ol~turulmas1 

Benzedik matrisini kullanarak, populasyonlan ki.imelemek i<;in 

dendogram olu~turulmu~tur 
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b6lgelerden toplanan susam populasyonlan, <;:i<;:eklenme zamam, dallanma 

yaprak koltugunda kapsiil say!Sl, kapsiilde karpel saylSl, tohum kabugu rengi, 

tiiyliiliigu, kapsiil dizili~i, bitki boyu, ilk kapsiil yiiksekligi, ana sapta kapsiil saylS!, 

bitkide kapsiil say1s1, kapsiilde tohum saj'lSl, 1000 tane aguhg1 olmak iizere 13 farkh 

baklmmdan degerlendirmeye almm1~t1L Bu 6zellikler, Demir (1962) tarafmdan 

~i)ildirilen kapsiil S1khg1, dallanma, kapsiilde karpel saj'lsl, yaprak ko1tugunda geli~en <;:iyek 

kapsiil baglama yiiksekligi, bitki boyu ve kapsiilde yan zarlann geli~imi gibi 

f;degi~Jken,lerm yam sua, Baydar'm (1997) degerlendirmeye ald1g1, ana saptaki kapsiil saylS!, 

bitkide kapsiil saylS!, kapsiilde to hum saj'lSl, 1000 tane aguhg1 ve <;:i<;:eklenme zamam 

'gibi degi~enlere gore se<;:ilmi~tir Patil ve Sheriff (1994), susamda inceledigimiz 13 

#degi~kenden farkl! olarak kapsiil uzunlugu, ilk kapsiiliin uzunlugu, ilk dalm uzunlugu, 

[verim, hasat indeksi, bitki ba~ma tohum verimi, bitki ba~ma yag verimi ve kapsiil <;:evresi 

·• gibi 6zellikleri de incelemi~lerdir 

Ara~tumada kullamlan 13 degi~kenden elde edilen veri tablolan olu~turulurken 

degi~kenler iizerinde yap1lan 6l<;:iimler farkl! 6l<;:ii birimlerinde oldugu i<;:in veriler, 6zellikler 

arasmdaki korelasyon ve kiimeleme analizi i<;:in girdi olarak kullamlmadan once bag1IDS!Z 

dogrusal degi~kenleri olu~turmak (Beuningen vd 1997) ve degi~kenler arasmdaki 

uzakl!klann hesabmda hatal! yorumlamaYl ortadan kaldumak ivin basit bir d6nii~iimle 

standartla~tmlm1~tu (Iiirker ve Iiirker 1994, Singh 1991). Belt ve Brown (1991), pamuk 

varyetelerinin analizinde standardize edilmi~ verileri kullanarak kiimeleme analizi 

yapm1~lardu Ol<;:iim yaptlg1m1z kapsiildeki tohum say1s1, tiim bitkideki kapsiil saj'lsl ve ana 

saptaki kapsiil Saj'lsma ait veriler adet olarak almd1g1 i<;:in 6zelliklerin karekokleri alm:!rak 

normal dag!l1m g6stermesi saglanm1~t1r. 
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Degi~kenlere ait ortalama ve standart sapmadan olu~an temel istatistik sonuylan 

:izelge 4 1 'de verilmi~tir 

:izelge 4.1. Morfolojik Ozelliklere Ait Ortalama ve Standart Sapma 
)egi~kenler Ortalama Standart Sapma 
litki boyu 137 72 21.75 
~apsi.il yi.iksek1igi 44.033 20 859 
OOOTA 3..3908 0 3157 
'KKS 0.01923 0.13747 
;xs o.00962 o 09768 
~apsi.il Ti.iyli.ili.igi.i 0 3923 0 9556 
)allanma 0.2058 0.4047 
~iyeklenme zamam 0 . .5385 0.5710 
[chum rengi 2 .. 712 2 309 
CIS 8.5152 0.4625 
'I.SKS 5 5161 0.6752 
rBKS 6 8773 1 3858 
<.apsi.il dizili~i 0.9769 1.1776 

<;al!~mada kullamlan 13 6zellik (p) ve 52 populasyonun her birinden onar bitkinin 

:s2x10) degerlendiri1mesi sonucu e1de edi1en veri1er arasmdaki i1i~ki1erin ince1enmesinde 

kore1asyon ana1izi kullam1mr~trr Jeffers vd (1967), teme1 bile~en1er analizini yapmadan 

once on i~lem olarak uzun1uk ve sayr kan~rmmdan alan degi~ken1erin korelasyon matrisini 

bulmu~lardu 13 degi~kenin birbiri ile ili~kisinin incelendigi korelasyon matrisi <;:ize1ge 

4 . .2'de verilmi~tir 

<;izelge 4.2'nin ince1enmesi sonucu, bitki boyu ve kapsi.il yi.iksek1igi arasmda (r= 

0 549) ve yiyek1enme zamam i1e bitki boyu arasmda (r= 0. 580) pozitif ve 6nemli (p<O. 01) 

bir korelasyon o1dugu g6ri.ilmi.i$ti.ii Aym ~ekilde ASKS ve TBKS (r= 0 593), YKKS ve 

KKS arasmda (r= 0 417), yiyeklenme zamam ile kapsi.il yi.iksekligi arasmda (r= 0.458), 

kapsi.il dizili~i ile tohum rengi arasmda (r= 0 484), 1000 IA ve yiyek1enme zamam arasmda 

(r= 0.189) pozitif ve 6nernli (p<0 .. 01) korelasyon bulunrnu~tur Bununla birlikte kapsiil 
~ 

ti.iyli.i1i.igi.i ile dallanrna (r= -0.194), KIS i1e bitki boyu (r= -0 131), yiyeklenrne zamam ve 

tohurn rengi arasmda (r= -0.162) ve yiyeklenme zarnam ile KIS arasmda (r= -0.202), 
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ASKS ile <yi<;:eklenme zamam arasmda (r= -0.173) negatif ve onemli (p<O .. Ol) bir 

korelasyon tespit edilmi$tir 

Ancak degi$kenler arasmdaki bagrmhhgm yliksek olmadrgr durumda veya degi$kenler 

arasr ili$kilerin yaprsr hakkmda 6nbilginin desteklenmesi a<yrsmdan temel bile$enler 

analizinden yararlamlmaktadu (Tiirker ve Iiirker 1994) Bugdayda yaprlan bir <yah$mada, 

9e$itlerine ait bilgileri degerlendirmek i<;:in standardize edilen verilere temel bile$enler 

analizi yaprlml$ ve veriler arasmdaki bagrmhhk belirlenmi$tir (Royo vd 1995) .. Beuningen 

vd (1997) ise korelasyon matrisindeki verileri girdi olarak kullanarak temel bile$enler 

analizi ile 6zellikler arasmdaki ili$kiyi belirlemi$lerdir.. Hu (1985) ise kiiltiirii yaprlan susam 

tipleri arasmda fiukhhklan ve karakteristikleri temel bile$enler analizi ile belirlemi$tir. Bu 

bilgiden yola <yrkarak, inceledigimiz 6zellikler, <;ok degi$kenli istatistik yontemleri i<;inde 

degi$kenler arasmdaki ili$kilerin incelenmesinde en etkili yontem olan temel bile$enler 

analizi (Iiirker ve Tiirker 1993, Souza vd 1991) ile de degerlendirilmi$tir. Elde edilen 

veriler <;:izelge 4 3 'de verilmi~tir 

<;:izelge 4.3'deki 6zdegerler incelendigi zaman ilk temel bile$en ekseni (PC1) toplam 

varyasyonun % 19 l'ini, ikinci temel bile$en ekseni (PC2) % 12 8'ini ve ii<;:ilncii temel 

bile$en (PC3) ekseni ise% ll 6'smr olmak iizere il<; eksen toplam% 53..9'unu a<yrklamr$11!. 

PC4, PC5 ve PC6 eksenleri ile birlikte varyasyonun top lam % 70 6's1 a<;rklanmr$tll 

<;:izelge 4.3'de degi$kenlere ait ana bile$enler katsayrlan incelendiginde PC1'de bitki 

boyu (0 . .504) en yliksek etkiye sahipken bunu olgunla$ma zamam (0.424) ve kapsiil 

yliksekligi (0.499) izlemi$tir PC2'de ise ASKS (0 552) ve TBKS (0.478) en yiiksek degere 

sahiptir. PC3'de YKKS (-0 434) ve KKS (-0.487) en yliksek etkiye sahip olmu$tui Ilk 10 

PC ekseni genotipler arasmdaki varyasyonun % 91 2'sini belirledigi i<;in popu1asyonlar i<;:in 
, 

degi$kenler arasmdaki korelasyonun derecesi dil$iik olmu$tur Bu durum korelasyon 

matrisinden elde edi1en sonu<ylan daha net olarak a<;rkhga kavu$turillU$tur <;:izelge 4 3 'teki 

degi$kenlere ait 1 ve 2 eksende yer alan degerlerin iki boyutlu diizlemdeki durumlan $ekil 

4 1 'de g6sterilmi$tir $ekildeki, birinci ana eksenin pozitif taraf!nda yer alan bitki boyu, 
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· kapsiil yiiksekligi, <;i<;eklenme zamam, tohum rengi ve 1000 T A degi~kenleri korelasyon 

matrisi incelendigi zaman, siiz konusu degi~kenler arasmda pozitif korelasyonun oldugu 

g6riilmektedir Diger yandan ikinci eksende kiimelenen YKKS, ASKS ve IBKS'nm diger 

degi~kenlerle arasmda zaylf bir korelasyonun oldugu saptanm1~t1r Birinci ana eksenin 

negatif tarafinda yer alan dallanma 6zelligi ise diger iizelliklerle za)'lf bir korelasyon 

giistermesi yanmda kapsiil tiiyliiliigu ile arasmda da negatifbir korelasyon vardu .. 

Sekil4. 1 Degi~kenlerin fki Boyutlu Diizlemde Gosterilmesi 

06l 
ASKS+ 

• 0.51 TBKS 

"''*G.4

1 
• I 

"'G2 r, kyuk • bitoy 

IOOOta 

Krs• 

• kapdiz yiza • • 
02 • OA 0.6 tohren 

allanma 

• -DA -{).2 
-D.1 J 

60 

I 
I 



..,. ~ • .., ...... .J ··-r-' -4-

kapyuk 0.549"' 

I OOOta 0.226" 0.184" 

YKKS 0.015 0.012 0.041 

KKS 0.001 -0.004 0.049 0.417" 

Kaptuy 0.009 0.072 -0.060 0.177" -0.040 

dallan 0.060 -0.035 0.048 -0.071 -0.050 -0.194 .. 

erken 0.580" 0.458" 0.189" -0.059 -0.024 0.004 -0.030 

kap.diz 0.303" 0.138 -0.052 0.038 -0.032 0.017 0.103 0.276 

toh.ren. 0.186" 0.106 0.045 -0.098 -0.116 0.106 0.086 0.162" 0.484" 

KTS -0.131" -0.068 0.006 0.167" 0.072 0.042 -0.024 -0.202" -0.004 -0.015 

ASKS -0.042 -0.015 -0.056 0.105 0.052 0.082 -0.024 -0.173" -0.022 -0.060 0.142 

TBKS 0.013 -0.007 -0.041 0.043 -0.062 0.040 0.120 -0.110 -0.057 -0.084 -0.028 0.593" 

* *p:SO.O I diizeymde iinemli 

' 
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· J(umeleme analizinin en fiukli gruplan tek ba$ma kiimelenmesiyle fakat pedigre yoniinden 

yiiksek derecede ili$kili olan populasyonlan ise miimkiin oldugunca tek bir grup i<;inde 

toplamasr ozelliginden yararlamuak analiz yaprlmt$lu (Beuningen vd 1997). <;:ah$mada bu 

ozelligi veren hiyeraqik smrflanduma y6ntemi kullamlmt$l1L <;:iinkii birimlerin geni$ 

kategorilere smrflandmlmast belli <;iftlerin arasmdaki ili$kiyi vermekten daha uygun 

olmaktadtr (Tatlrdil1996) 

Ol<;iilen 6zelliklerden birimi em, gr ve adet olan 6 6zellik kantitatif, ordinal (malt; 

nesne veya bireyler bir sua diizenine sokulur) ve nominal (nesnelerin 6zelliklerine gore 

belli ad1ar altmda smrflar) 61<;ekten (<;:aku, 1994) o1u$an diger 7 6zellik ise ka1itatif 

niteliktedir Verilen 61<;ii birimlerindeki fiukltltktan dolayt ba$ka bir ifadey1e siirekli ve 

kesikli degi$kenlerin birlikte bulunmasmdan dolayt kiimeleme analizinde kantitatif 

degi$kenler almmt$l!I Genetik uzakligm belirlenmesinde 6klit uzaklt[;! (T atltdil, 1996) 

kullamlmi$tlr Patil ve Sheriff (1994), Ganesh ve Ihangavelu (1995) ise susamda genetik 

farklrlrgt belirlemek r<;m Mahalanobis uzakltgma dayanarak kUmeleme analizi 

yapmr~lardu 

Yapttgrmrz <;ah$mada kantitatif degi~kenlerle birlikte kalitatif degi$kenlerinde 

kullamlmast durumunda aym dendogram elde edi1mi$tir.. E1de ettigimiz sonw;lar Singh vd 

(1991) tarafindan da desteklenmektedir Ara$tmcrlar fasulyede kalitatif degi$kenlere 

normallik analizi yaparak bunlan kiime1eme analizinde kullanmt$lardu Kalitatif 

degi$kenleri de hesaplamaya dahil ettikleri zaman, aym sonu<;lan elde el!ni$lerdir Aym 

$ekilde Loi vd ( 1997) sadece kantitatif karakterleri kullanarak kiimeleme analizi 

yapmt$lardu Escribano vd ( 1998) ise fasulyede hem kantitatif hem de kalitatif degi$kenleri 

birlikte kullanarak kiimeleme analizine gitmi~lerdir 
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lt;;UU:;l llrll::;~l;;llll;;l .L.l\..;::.c;lH \_r\...-) 

PC! PC2 PC3 PC4 PC5 PC6 PC? PC8 PC9 PCIO PCll PC\2 PC\3 

Ozdeger 2.4890 1.668 1.5138 1.3417 1.1999 0.9711 0.8364 0.7666 0.5677 0.5017 0.4187 0.3739 0.3515 

K1smi Varyasyon 0.191 0.128 0.116 0.103 0.092 0.075 0.064 0.059 0.044 0.039 0.032 0.029 0.027 

Toplam Var. 0.191 0.320 0.436 0.539 0.632 0.706 0.771 0.830 0.873 0.912 0.944 0.973 1.000 

Degi~kenler Ozcleger Vektiirii 

Bit.Boy. 0.504 0.202 0.005 0.152 0.017 0.020 -0.123 -0.118 0.071 -0.075 -0.042 -0.789 -0.133 

Kap.yiik 0.424 0.219 -0.060 0.210 -0.150 -0.101 -0.217 -0.242 -0.412 0.510 0.207 0.314 0.122 

1000TA 0.196 0.080 -0.162 0.308 0.212 -0.575 0.510 0.375 0.121 -0.025 0.193 0.053 0.049 

YKKS -0.068 0.433 -0.434 -0.183 0.163 0.!60 0.173 -0.155 0.450 0.433 -0.254 0.070 -0.142 

KKS -0.061 0.289 -0.487 -0.019 0.336 0.337 -0.001 0.190 -0.514 -0.336 0.076 -0.032 0.174 

Kap.Tiiy 0.011 0.237 -0.083 -0.320 -0.565 -0.094 0.479 -0.379 -0.113 -0.303 0.166 -0.024 0.040 

Dallanma 0.045 -0.064 0.303 0.050 0.624 0.022 0.285 -0.611 -0.111 -0.110 0.031 0.106 -0.138 

Ci.Zam 0.499 0.040 -0.065 0.151 -0.091 0.106 -0.126 -0.007 0.238 -0.495 -0.383 0.482 -0.079 

Kap.Diz 0.333 0.059 0.!62 -0.516 0.199 0.159 -0.120 0.162 0.322 -0.038 0.579 0.102 0.191 

Toh.Ren 0.290 -0.050 0.218 -0.538 0.085 -0.105 0.216 0.292 -0.372 0.191 -0.497 -0.023 -0.059 

KTS -0.160 0.181 -0.137 -0.288 0.170 -0.673 -0.490 -0.208 0.012 -0.197 -0.125 -0.014 0.139 

ASKS -0.175 0.552 0.353 0.040 -0.030 -0.033 -0.115 0.231 -0.103 -0.089 0.154 0.121 -0.642 

TBKS -0.131 0.478 0.475 0.188 0.001 0.090 0.078 0.053 0.098 -0.008 -0.225 -0.028 0.645 

' 
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<;:ize1ge 4 4'deki 6 kantitatif degi~ken kullam1arak yap1lan kiime1eme analizi 

sonu<;:1anna gore susam popu1asyon1an arasmdaki genetik benzerlik 98 91 i1e 76 00, genetik 

uzakhk ise 1 09-24 arasmda degi~mi~tir. 

<;:ize1ge 4.4 Popu1asyon1arm Kiime1eme Ana1izi Sonucu Benzerlik ve Uzakl!k Di.izey1eri 

Benzerlik Uzakl!k Kiime1er Benzer1ik Uzakhk Kiime1er 
Diizeyi Di.izeyi Diizeyi Di.iz~ 

98.91 1.186 37-50 96.31 4.008 28-40 

98.76 1.343 8-47 96.23 4.088 1-12 

98.47 1.665 14-29 96.06 4.271 3-4 

98.46 1.675 35-37 95.83 4.526 8-36 
98.22 1.935 48-52 95.63 4.740 28-43 
98.19 1.962 44-54 95.63 4.744 11-42 
98.19 1.964 40-48 95.57 4.803 11-44 
98.09 2.071 24-38 95.57 4.806 11-16 

97.95 2.223 22-23 95.53 4.845 8-28 
97.81 2.381 40-46 95.50 4.879 8-53 
97.77 2.417 40-49 95.12 5.299 1-3 
97.72 2.473 3-17 95.01 5.415 8-11 
97.59 2.609 14-18 94.68 5.768 25-34 
97.53 2.683 2-13 94.64 5.814 1-2 
97.51 2.699 41-45 93.13 7.451 21-22 
97.51 2.703 28-56 93.03 7.564 30-33 
97.45 2.762 9-10 92.17 8.496 26-30 
97.28 2.950 11-24 90.19 10.645 1-7 
97.22 3.013 35-55 89.70 11.177 1-8 
97.20 3.038 3-9 89.63 11.249 1-19 
96.98 3.275 40-41 88.55 12.419 25-32 
96.85 3.420 28-39 88.71 13.017 1-32 
96.74 3.539 59-60 87.79 13.347 25-26 
96.67 3.613 8-14 81.71 19.841 1-25 
96.55 3.738 26-59 76.00 26.039 1-16 

Aym b61geden top1anan popu1asyon1ar arasmda yiiksek diizeyde benzerlik 

bu1unmasma ragmen, bu tiim popu1asyon1ar i<;:in ge<;:erli bir 6zellik degi1dir (anakk-!!le­

Bi.iyiikanaf~uta1ar'dan (8) ve Adana-Poskabasaka1 koyiinden (47) top1anan popu1asyon1ar 

arasmda yiiksek diizeyde (% 98 70) benzer1ik tespit edilmi~tir Yine Burdur-ilyas koyi.i (36) 

i1e <;:anakka1e-Bi.iyiikanaf~uta1ar (8) arasmda (% 95. 83), Manisa-Killik koyii ( 17) i1e Edime-
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. AlUnyazr (3) koyleri arasmda (% 97.72), Manisa-Merkez (14) ve Denizli-Acrpayam (29) 

arasmda (%98.47), yiiksek di.izeyde benzerlik bulunmu~tur En di.i~i.ik genetik benzerlik 

Edirne-Maksutlu koyi.i (4) ile Manisa Iurgutlu (18) (% 76.00) ve Edirne-Maksutlu koyii (4) 

ile Aydm-Kozandere'den (25) koylerinden (% 81 71) toplanan populasyonlarda tespit 

edilmi~tir Patil ve Sheriff (1994), 100 susam genotipinde yaptrklan 9ah~mada ayudrklan 

varyetelerin dagrh~mm cografik orijinlerine gore olmadrgrm belirtmi~lerdir Yine Ganesh 

ve Thangavelu ( 1995) 50 sus am varyetesinde yaptrklan ki.imeleme analizinde cografik 

farkhhgm genetik farkhhkla bir ili~kisinin olmadrgr sonucu ile bizim sonuylanmrzr 

desteklemektedir Dendogramm incelenmesi ile ($ekil 4 2) aym bolgeden toplanan 

populasyonlann fiukh ve hatta birbirine uzak bolgelerden toplanan populasyonlar ile aym 

gruplarda yer alabildigi gori.ilmektedir 

Populasyonlann benzerlik di.izeylerine gore yaprlan dendogramdan ($ekil 4. 2) 

yaralanarak ti.im populasyonlar 7 grub a a ynlmr~trr; 

LGrup: $unak-Cizre Dirsekli (59-60) koylerinden toplanan iki populasyon arasmdaki 

genetik farkhhk di.i~iik olup (% 3 539), Aydm-Bozdogan Haydere (26) 

populasyonu ile birle~mektedirler Bunlar arasmdaki genetik farkhhk % J 3 78 

olarak bulunmu~tur Bu grupta aym zamanda Denizli-Acrpayam Gi.imi.i~ (30), 

Mugla -Ortaca Ek~iliyurt (33), Mugla-Dalaman (32), Mugla-Koycegiz (34) ve 

Aydm-Bozdogan Kazandere (25) populasyonlan da yer almaktadu.. Ege 

Bolgesinden toplanan populasyonlann 90gunlukta oldugu bu grupta, 

Gi.ineydogu Anadolu Bolgesinden de iki populasyon ($unak-Cizre Dirsekli 

(59-60)) yer almr~tu Her iki populasyonda, Ege bolgesinden toplanan diger 

populasyonlarla bitki boyu bakrmmdan, IBKS ve ASKS bakrmmdan olduk9a 

benzer bulunmu~lardu. 

II. Grup: Bu grubu Urta-Hilvan Merkez (56), Kon9ik (55), Faik (53) ve U9iizlen (52) 

koyleri, Adana-Osmaniye (50), Adana-Kozan Gazi (49), Akdam (48), Zerdali 

koyleri (46), Adana-Kadirli Crghk (45), Y Bozkuyu koyleri (43), Adana-
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Ceyhan Dokuztekne (41), Giindogan (40), Ye~i1dam kiiy1eri (39), Burdur­

Bucak (37), Mug1a Fethiye (35), Denizli-Ac1payam Kumav~an (28) 

kiiy1erinden top1anan popu1asyonlar olu~turmaktadu Adana-Ceyhan Giindogan 

(40), Adana-Kozan (48-49) ve Urfa-Hi1van U<;:i.izlen (52) ki:iyleri arasmdaki 

benzerlik olduk<;:a yi.iksektir (% 98.22) Adana-Ceyhan Dokuztekne ( 41) ve 

Kadirli-<;:Ighk (45) kiiyleri arasmdaki benzerlik ise % 97..95 olarak 

bulunmu~tur 

<;:ogunlugunu Giineydogu Anadolu ve Gi.iney Biilgelerinden toplanan 

populasyonlann olu~turdugu bu gruba, aralanndaki genetik farkhl!k % 1..343 

ile% 4 . .526 arasmda degi~en Manisa-Iurgutlu Merkez (14), Manisa-Ala~ehir 

Hacialiler kiiyi.i (18), Denizli-Ac1payam Kumav~an (28) ve Giimii~ kiiyleri 

(29), Burdur-Ke<;:iborlu (36), <;:anakkale-Eceabat (8) ve Adana-Kozan 

Poskabasakal ( 4 7) populasyonlanndan o1u~an grup bag1arum~tu Bu ~ekilde II 

grup o1u~rnu~tur 

}rup: Adana-Kadirli Iopraktepe (44), Urfa-Hilvan Ozba~ (54), Adana-Ceyhan 

K!Zlldere (42), I9e1-Mut (38), Aydm-incirliova (24), Manisa-Turgutlu Merkez 

(16), <;:anakkale-Lapseki Ia~tepe (11) populasyonlannm olu~turdugu III 

grupta % 1 962-4 806 arasmda genetik farkl!l!k bulunmaktadu 

1rup: Edime-Uzunkiipri.i Maksutlu (!), Altmyazi (3), Balaban koyleri (4), Edirne­

Meri<;: Kavakl! (7), <;:anakkale-Lapseki <;:avu~kiiy (9), Alpagat (10), Di~budak 

(12), Manisa-A1a~ehir Killik (17), Tepekoy (19) popu1asyonlanndan olu~an bu 

grup giiri.ildi.igii i.izere I rakya ve Ege biilgesi populasyonlanndan olu~mu~tur 

mp: Bu grupta Manisa-Ala~ehir Tepekoy (19)'den toplanan populasyonlar yer 

almaktadu. Kendine en yakm grup alan N grup i<;:indeki Edirne-Maksut1u (1) 

ki:iyi.inden toplanan populasyon i1e aralarmda% 11.25 polimorfizrn vardu 
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}rup: Bu grubu izmir'den toplanan ii<;: populasyon (21-22-23) olu~turmaktadu izmir­

Menemen c;;avu~koy (22) ve izmir-Menemen Iiirkelikoyii (21) populasyonlan 

arasmda% 7.451'lik birpolimorfizm belirlenmi~tir izmir-Menemen c;;avu~koy 

(22) ve izmir-Menemen Kesikkoyii (23) arasmda ise % 2 223 polimorfizm 

bulunmu~tur Nitekim izmir-Menemen c;;avu~koy ve Kesikkoylerinden 

toplanan populasyonlann tohum renkleri beyaz ve a91k sandan olu~maktadu 

izmir-Menemen Tiirkelikoyii populasyonlan tohum renkleri ise tamamen 

beyazdu 

Grup: Denizli-Giiney C::orbac1lar'dan (27) toplanan populasyon tek ba~ma bir grup 

olu~turmu~tur 

67 



/U lJ""UL""llll'\. 

76.00 -

84.00 -

I 
_L 

92.00 - '-

100.00 

l ~~ ~ ~~t 
p-

rl r~ I n 
I I II II II II I I I I I 

~N~~~N~~~M~m~~~~~~~cy~~ro~~~~~~ffi~~2~~~~~~~~~~ffi~~~~~~ffi@ 

Susam Populasyonlan 

~ekil4.2. Susam Populasyon!annm Morfolojik Ozelliklenmn Okiit Uzakhgma dayanarak Yaptlan Dendogramt (Numaralara a1t 

bilgiler <;:izeige 3.3'de verilmt~tlr). 
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ge 4.5 Susam Populasyonlanmn Gruplara Gore KantitatifDegi~kenlerinin Ortalama 

Degeri 

kenler LGrup II Grup N Grup V. Grup VL Grup VILGrup 

Boyu 169 72 140.62 143..54 113.89 130.50 117 00 174.10 

pYi.ik 74.30 43 70 36.34 24.67 59.80 46.90 88 80 

' 29 .. 82 30 75 31 41 30 .. 65 30.10 33.80 31.80 ' 
; 5537 50.22 54.42 55.49 43.30 60 .. 80 49 . .50 

68 55 7325 74.65 71 45 73.40 77 30 75 .. 90 

TA 3.57 333 3 46 2.90 3.18 3.48 3 49 

Cizelge 4.5 .. incelendigi zaman VII Grup ve I Grupta en yiiksek bitki boyu (1741-

72) ve ilk kapsi.il yiiksekligine (88.80-7430) sahip populasyonlan bulunmaktadn 

unla birlikte VI grupta, kapsi.ilde tohum say1s1 (77..30), ti.im bitkideki kapsi.il say!Sl 

~0) ve ana saptaki kapsi.il say1s1 (33. 80) fazla olan populasyonlar yer almaktadu. Bin 

aguhg1 yiiksek olan populasyonlar ise I. Grup (3S7), VIL Grup (3.49), VI. (3.48) ve 

:3 46) gruplarda toplanm1~lardu. N. Grupta, k!sa boylu (113..89), ilk kapslil yiiksekligi 

67) daha az olan populasyonlar bulunmaktadu. Kapsiildeki to hum say1s1 baklmmdan II 

r. grupta bulunan populasyonlardan birbirine yakm degerler elde edilmi~tir 

Morfolojik ozelliklere gore yap1lan gruplamada, susam populasyonlanndan her grupta 

:llllk or am yiiksek olanlar almm1~tu Bu alman 3 8 populasyon molekiiler analiz i<;in 

lmi~ ve populasyonlar arasmdaki genetik hukllllk RAPD teknigi ile analiz edilmi~tir 
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t.APD Markerleri ile Populasyonlann Degerlendirilmesi 

, DNA izolasyonunun optimizasyonu 

;usam bitkisinde yaptlan DNA izolasyonu optimizasyonu <;ah~malannda, yapraklann 

zamammn biiyiik onem ta~tdtgt a<;tga <;tkmt~tu 15-20 giinliik bir bitkinin iistteki gen<; 

1klanmn ahnmast durumunda polisakkaritlerden dolayt temiz bir DNA izolasyonu 

.amamt~tu Bu DNA'larla yaptlan RAPD analizi sonucu populasyonlann biiyiik bir 

1mda amplifikasyon ger<;ekle~memi~tir Nitekim Li ve Midmore (1999), 

;akkaritlerin enzimi inhibe ederek DNA amplifikasyonunu engelledigini bildirmi~lerdir 

;tmctlar, DNA ekstraksiyonundaki kirliligin primerin baglanmasma olumsuz yonde etki 

ek, kontrol edilemeyen amplifikasyon iiriinlerinin olu~masma neden oldugunu 

lamt~lardu Aym zamanda Boiteux vd (1999) polisakkaritlerin polimeraz, ligaz ve 

:iksiiyon endoniikleaz aktivitesini azaltttgmt ve kirli DNA'lar ile yaptlan PCR 

19larmm genetik fiukhhgm hatah yorumlanmasma neden oldugunu bildirmi~lerdir Bu 

enle susamda problem olan polisakkaritlerin uzakla~tmlmast i<;in bitki materyalinin 

1 zamamna dikkat edilmi~tir Sakstlara ektigimiz tohumlardan kotiledon yapraklardan 

1en soma <;tkan ilk gen<; yapraklar DNA izolasyonu i<;in kullamlmt~tu Bunun yam sua, 

traksiyonda lM'dan daha yiiksek konsantrasyonlu potasyum asetatm SDS ile birlikte 

lamlmast protein ve polisakkaritlerin uzakla~tmlmasmda etkili olmu~tur (Draper vd 

l8). Bu ~ekilde elde ettigimiz materyal kullamlarak Dellaporta'nm DNA izolasyon 

1temine (Dellaporta vd 1985) proteinleri denatiire etmek i<;in (Draper vd 1988) 

1roform-oktanol ilavesi yaptlarak ve santriifuj siireleri artmhp temiz ve kaliteli DNA 

1lasyonu yaptlmt~tu Parani vd (1997) ise susam yapraklarmdaki musilaj1 Kuske ve 

rpatrick tarafindan geli~tirilen izolasyon metodu ile uzakla~tumt~lardu 

Susamda DNA izolasyonunda, yapraklarm dondurulup ezilmesi i<;in SlY! nitrojen ve' 

1ru buz ile denemeler yaptlmt~t!L Bu denemeler sonunda, kuru buz kullamldtgt zaman 

.praklann iyi ezilemedigi i<;in DNA izolasyonunda ba~an saglanamamt~ttr SlYl nitrojen 
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mJlmasi halinde ise, yapraklar kolayhkla toz haline getirilinceye kadar ezilmi~ ve 

raksiyonda ba~an saglanm1~tu 

Boiteux vd (1999), Dellaporta'mn metodunu diger metotlarla kar~Ila~tudiklarmda 

temin uzun zaman almasma ragmen tohum, k6k gibi problemli dokularda DNA 

asyonunun olduk9a ba~anh oldugunu bulmu~lardu Bununla birlikte Lange vd (1998), 

Iaporta yontemini tek ki~inin bir giinde, 96 soya bitkisinden izolasyon yapabilecek 

ilde modifiye etmeyi ba~arrm~lardu Bizim yah~mamizda ise, bir giinde 24 ornekten 

A izolasyonu yapllabilmektedir.. Pessino vd (1997), mJsuda, DNA izolasyonu i9in 

land1klan Dellaporta yontemini ekstraksiyon 96zeltisine PVP ekleyip buzda daha uzun 

e omekleri bekletmek sureti ile modifiye etmi~lerdir Koller vd (1993), elma DNA'smm 

lasyonunda kullandiklan Dellaporta yontemini, kloroform ve isoamilalkol ekleyerek 

difiye etmi~lerdir RNA'lann PCR amplifikasyonunu engelleyecegi dii~iiniilerek (Pikaart 

Villeponteau 1993), izole edilen DNA'da bulunan RNA'lar 50 )lg ml RNaz ilavesi ile 

ikla~tmlmi~tll 

! .. 2. DNA amplifikasyon ko~ullannm optimizasyonu 

L2.L DNA konsantrasyonunun optimizasyonu 

Susam'da DNA amplifikasyon ko~ullanmn optimizasyonunda DNA miktanmn 

gi~tirilmesi amplifikasyonda olu~an bant say1Slm degi~tirmi~tir Strand vd (1996), PCR 

tinlerinin sayisimn genomik DNA ile primere dayandigmi ve RAPD prosediiriinde 

Illamlacak olan kahp DNA ve primerin etkili hibridizasyonunun onemli oldugunu 

ldirmi~lerdir Yapllgimiz 9ah~mada 25 )ll'lik reaksiyon tiiplerinde 2 ve 3 .5 ng DNA 'da 

9 bant olu~madigi, 7 ng kahp DNA'mn ise en iyi amplifikasyonu olu~turdugu 

tptanmi~llr Williams vd (1990), DNA konsantrasyonunun azalmasmm, Palumbi vd, 

.991) ise yiiksek DNA konsantrasyonunun "smeare" neden oldugunu bi1dirmi~lerdir 

· apllgimiz 9ah~mada da DNA konsantrasyonu 14 ng'a yikanlmasi durumunda be\irgin 

lmayan "smearli" bantlar olu~mu~llll (<;:izelge 4 6). Aym ~eki\de Devos ve Gale (1992), 

71 



iktanmn dii~iik olmasmm farkh g6riin~te bantlar olu~turdugunu, miktann artmas1 

1da ise spesifik olmayan amplifikasyonun oldugunu bulmu~lardu BIIUunla birlikte 

vd (1997), susamda hibritlerin belirlenmesi i9in yapt!klan 9ah~mada RAPD 

de 30-40 ng genomik DNA kullanm1~1ardu Bu miktarla bizim kulland!glm!z 

uasmdaki farkhhgm DNA miktannm 61yiilmesinde ve DNA'mn izo1asyonunda 

m y6ntem1erin farkhhklanndan kaynaklanabi1ecegi dii~iinii1ebilir (Pancholi 1995). 

: vd (1992), RAPD analizinde Brassica'da 3 ng genomik DNA'mn, Pammi vd 

se sorgumda 9. 6 ng genomik DNA'nm yeterli oldugunu bulmu~lardu 

MgCh konsantrasyonunun optimizasyonu 

:Ch konsantrasyonu amp 1ifikasyon iiri.in1erinin sa ylSlm ve parlakh!P.m etkilemi~tir 

ronda kullam1an 0 5 mM MgCh konsantrasyonunda amplifikasyon iiriini.i olu~mam1~ 

;antrasyonun 1. 5 mM MgCh'a <;1kanlmas1 durumunda ise tek bant olu~mu~tlll 2 ve 

M MgCh konsantrasyonunda ise bant saylSlnm artmasma ragmen en iyi 

kasyon 3 mM konsantrasyonda elde edilmi~tir Parani vd (1997), PCR 

onunda susamda 2 mM MgCh'iin kullamld1gm1 bildirmi~lerdir. 

>timizasyonda, konsantrasyonun 4 ve 5 5 mM'a yi.ikseltilmesi durumunda "smearli" 

olu~mu~ ve bu bantlann belirginligini azaltml~tlr (<;::izelge 4.6). Palumbi vd (1991), 

MgCh konsantrasyonunda PCR iiri.inlerinin "smearli" o1dugunu bildirmi~lerdir. 

vd (1993) ise Sty/osanthes'de 2 mM'dan dii~i.ik Mg konsantrasyonunda fragment 

m azald1gm1 veya hi9 fragment olu~mad1gm1 fakat bundan yi.iksek 

Ltrasyonlarda ise bant say1smda art1~ oldugunu bildirmi~lerdir. Pancholi (1995) ise, 

konsantrasyonunun az olmas1 durumunda amplifikasyon veriminin azald1gml, 

konsantrasyonunun artmas1 durumllUda ise spesifik o1mayan baglanmalann 

gunu bildirmeleri bizim sonuylanmlZI desteklemi~tir 
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: .. 2.3. Primer konsantrasyonunun optimizasyonu 

imer konsantrasyonunun belirlenmesi i9in yaptlan denemede 5 pmol primerde hi<;: bir 

ikasyon g6rulmezken 10 ve 12 5 pmol primer konsantrasyonunda silik bantlar 

l~tur. 25 pmol primer konsantrasyonunda oldukya iyi amplifikasyon uriinleri 

Ll~tur Konsantrasyonun 50 pmol'e yiikseltilmesinde olu~an bantlarda "smear" 

tmi$tir (<;izelge 4 6).. Parani vd (1997), 15 ng primer kullandtklan reaksiyon 

mda 3-7 arasmda bant olu$umunu saglamt$lardu Bell ve DeMarini (1991) bunun 

r/DNA konsantrasyonunun veya PCR d6ngii saytstmn degi$lirilmesi ile 

ebilecegini belirtmi$lerdir Primerlerin pek 9ogunun PCR iliunlerine d6nii$mesi 

mda 3'0H u9lanmn kendi kendilerine baglanabildiklerini ve bu molekUller1n uzama 

sgele sonu9lanmasmm "smeare" neden oldugunu bi1dirrni$1erdir Yine Weeden vd 

1), primer konsantrasyonundaki degi$ikligin farklt saytda bant olu~umuna neden 

~nu bulmu~lardu Bu 9ah$mada, 25 pmol primer ile 90k saytda ve belirgin bant 

tmu ger9ekle$tigi dikkate altmrsa optimizasyonun olduk9a ba$anli oldugu 

nUlebilir. Galderisi vd (1998) kestanede, Fofana vd (1997) fasulyede 20 pmo1 primer 

mrnt$ ve bu 9ah$mada bulunan konsantrasyonla uyumlu oldugu g6rulmektedir 

Y aptlgtmtz 9ali$mada her primer aym saytda bant olu$turmamt$l!L Omegin Kl primeri 

arasmda PCR urunii olu$tururken aytu ko$ullarda K2 primeri 9-16 arasmda bant 

;turinU$tuL iki primer arasmdaki sekans farklthgmm orne gin 5' u9taki A'in T'e 

u~umu olmasmda % 100 baglanmamn olmadtli;tm bildiren Lankhorst vd (1999), elde 

.en bu fiukh sonu9lara a91khk getirmektedirler. Nitekim aym ara~tmctlar primerlerin 

nbinasyonlanmn kullamlmast durumunda daha once g6rulmeyen amplifikasyon 

.nlerinin olu$masma yo! a9t1gmt bulmu$lardu 

4.2.2.4 .. dNTP konsantrasyonunun optimizasyonu 

dNTP miktan test edilen amplifikasyon iiriinlerinde en iyi bant 200 fiM dNTP 

nsantrasyonundan saglamrken bu miktann altmdaki konsantrasyonlarda (0 02 mM, 0 04 
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1 ve 0 08 mM) hi9 bir bant olu~umu ger9ekle~memi~tir. 0 1 mM konsantrasyonda ise 

k bantlar olu~mu~tur (<;izelge 4.6} Parani vd (1997) ise, susamda 0 . .1 mM dNTP 

tsantrasyonunda iyi sonu9lar aldrklanm bildirmektedirler Papa vd (1998), arpada 

ltlklan RAPD reaksiyonunda, 0.1 mM dNIP'nin uygun oldugunu bulmu~lardrr Bununla 

likte Gii9men (1994) Iaxus brevifo/ia'da, dNTP konsantrasyonunun 100-200 1-1M 

.smda uygun oldugunu en iyi sonucun ise 200 1-1M dNIP konsantrasyonunda almdrgrm 

dirmi~tir Konsantrasyonun 100 1-1M'dan dii~iik veya 200 f.LM'dan yiiksek olmasr 

rumunda ya 90k silik bant olu~tugu yada hi9 bir bant olu~umu ger9ekle~medigi sonuylan 

9alr~mayr desteklemektedir Yine Yamagishi vd (1995) lilyum'da, Demeke vd (1992) 

assica'da, Rowland ve Levi (1994) yabanmersininde, Iatineni vd (1996) pamukta 

ptrklan 9alr~mada 0 2 mM dNTP konsantrasyonunun uygun oldugunu bulmu~lardu 

4.2.2.5. Taq DNA polimeraz konsantrasyonunun optimizasyonu 

I aq DNA polimeraz konsantrasyonunun artmasr bant sayrsrm da arttumr~trr Ancak 

>ha yiiksek konsantrasyonlarda kii9iik bantlar kaybolmaktadu (Devos ve Gale 1992). 

iptimizasyon parametrelerinden biri olan I aq polimeraz DNA replikasyonu i9in 90k 

nemlidir (Pancholi 1995).. Bu 9alr~mada LO unite enzim kullamlmasr durumunda olu~an 

antlar, enzim miktannm 1.3 iiniteye yrkanlmasr durumunda daha fi!Zla sayrda ve belirgin 

larak ortaya yrkmasma neden olmu~tur (<;izelge 4. 6). Parani vd 1997), ise susamda 0.5 

:nite enzim kullanmalan durumunda ba~an sagladrklanm belirtmi~lerdir Fofima vd (1997) 

asulyede RAPD tekniginde L5 iinite, Varghese vd (1997) Hevea brasiliensis'de 1 4 unite 

:nzim kullanarak sonu9 almr~lardu 

t2 .. 2.6 .. PCR amplifikasyonu i9in dongii parametrelerinin optimizasyonu 

<;alr~mada optimize edilen reaksiyon kan~rmr ile en iyi sonucu l diingii 95 °C 'de 5 dk ve 

un ardmdan 35 d6ngii 94 °C'de 1 dk denatiirasyon, 36 °C'de l 30 dk'da primer yapr~m;sr 
1ealing) ve 72 °C'de primer uzamasr (extension) iyi sonu9 vermi~tir Tiim dongiiler 

.amlandrktan soma 10 dk 72°C'de uzamaya (extension) devam edilmi~tir (<;izelge 4 .. 6.) 
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, jelde yiiriitiiliinceye kadar +4°C'de saklanmr~tu Devos ve Gale (1992), denatiirasyon 

m 94 °C'den 90 °C'ye dii~iirmeleri durumunda biiyiik bantlann kaybolup kii9iik 

ortaya 91kt1gmr ayrklamr~lardn .. Yamagishi (1995), lilyum'da annealing srcakhgmr 

rak kullandrklan zaman "smear" olu~tugunu, srcakl!gm 54 °C'ye 91kanlmasr durumunda 

ann belirginle~tigini bildirmi~tir 

;mada 35 kez tekrarlanan reaksiyon dongii sayrsmm 45'e yiikseltilmesi durumunda bant 

le bir degi~iklik o1mamr~tu Bununla birlikte Parani vd (1997) ise susamda, 45 dongiide 

nu tamamlamr~lardu Pammi vd (1994) taraflndan 25 ve 30 dongii arasmda hrzh bir 

asyonun, 30 ve 35 dongii arasmda ise daha dii~iik amplifikasyon oldugu bi1diri1mi~tir 

vd (1994), ananasta yapllgr 9ah~mada 35 dongiiniin ba~anl! bir amp1ifikasyonu 

m1 bildirmi~lerdir. 
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lge 4 .. 6. PCR Optimizasyonunda I est Edilen Parametreler 

lylll Reaksiyon Test Edi1en Reaksiyon Komponent Sonu9lar 

)Iml Komponenti Konsantrasyonu 

:1, (2. 5, 3, 4 mM), DNA 2 ng/25fll Amp1ifikasyon yok 

,er (25, 50 pmol), 3 5 ng/25 f!l Amplifikasyon yok 

P (0.1, 0.2 mM), 7 ng/25 fll Amplifikasyon 90k iyi 

pol. LO U, 2. 5 fll 14 ng/25J.tl Belir gin olmayan bant 

buffer 

DNA, Primer (25, MgC12 05mM Amplifikasyon yok 

Jmol), dNTP (0 1, l 5 mM Tek bant olu)tU 

1M), Taq pol. 2mM Bant sayrsr az 

J, 2.5 fll lOX 2.5 mM Bant sayrsr az 

er 3 mM <;:ok sayrda belirgin bant 

4mM "Smearli" bant o1u)umu 

5.5 mM "Smearli" bant olu)umu 

lg DNA, 3 mM Primer 5 pmo1 Amp1ifikasyon yok 

:::12 dNTP (0 I, 0.2 10 pmol Belir gin olmayan bant 

1), Taq poL 1.0 U, 12.5 pmol Belirgin olmayan bant 

fll I OX buffer 25 pmol Amp1ifikasyon 90k iyi 

50 pmol Amplifikasyon var 

ng DNA, 3mM dNTPs 0.02 mM Amplifikasyon yok 

Ch 25pmol primer, 004 mM Amplifikasyon yok 

1 poL I 0 U, 2.5 f!l 0 08mM Amplifikasyon yok 

( buffer 01 mM <;:ok si1ik bantlar 

02 mM Amplifikasyon 90k iyi 

' DNA, 3mM Taq polimeraz I Unite Amplifikasyon iyi 
' 
:Cl2 25pmol primer, 1 3 Unite Bant sayrsr fazla ve 

fll !OX buffer, bantlar daha net 

mMdNTP 

.pr1an optimizasyon sonunda susam bitkisinde RAPD tekniginin kullanr1masr rym en 

optimizasyon kolullan <;:izelge 4. 7'de veri1mi)tir. 
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4 . .7 .. Susam Populasyonlan Arasmdaki Polimorfizmi Belirlemek i<;in Kullamlan 

Reaksiyon Parametreleri ve Miktarlan 

'Oil Reaksiyon Ortammdaki Dongii Parametr eleri 

treleri Miktar (25 ~l) 

ikDNA 7 ng 95 °C 5 dk ilk "denatiirasyon" 

Lffer 2..5 ~l 94 °C 1 dk "denatiirasyon" 

3mM 36 °C 1 30 elk "annealing" 

0.2mM 72 °C 1 30 dk "extension" 

25 pmol 72 °C 10 dk "extension" 

limeraz lJ Unite 35 dongii 

yon ko~ullannm optimizasyonundan soma, morfi:Jlojik ozelliklerine gore 

Llan birbirinden hnkl! 38 populasyon, rasgele se<;ilen 12 primer ile polimorfizmi 

.n analiz edilmi~tir Kullamlan 12 primerden 3 tanesi monomorfik bant olu~umunu 

9 tanesi polimorfik bant olu~turmu~tur Susamda yap1lan bu <;al!~mada primerler 

rasgele se<;ilmi~tir Buna ragmen daha once hi<;bir on seleksiyonun yap1lmad1g1 

primerin polimorfizmi belirlemede etkili olmas1 oldukc;a ba~anl! bir sonuc; olarak 

ilir Nitekim Menkir vd (!997) sorgumda 82 primerden 53 tanesinin, Kazan vd (1993) 

ien 22 tanesinin, Rajaseger vd (1997) ise Jxora'da 20 primerin 6 tanesinin ve Cao ve 

97) <;eltikte 220 primerden 69 tanesinin polimorfik fragment olu~turdugunu 

:rdir Diger yandan Vierling vd (1994) sorgumda 73 primerden 70 tanesinin, 

1 vd (1998) soyada 169 primerin 125 tanesinin polimorfik bant verebildigini 

bizim sonuc;lanmlZl desteklemektedirler. Polimorfik bant olu~umunu saglayan 

e 0. 3 kb'den 10 kb'ye ve hatta 10 kb'den daha biiyiik fragmentler elde edilmi~tir 

1ada kullamlan 12 primerden 9 tanesinin polimorfizmi belirlemede yeterli oldugu 

dogramdan anla~1lmaktadu Zira <;ok say1da primer kullamlmas1 genetik haritalamamn 

nda etkilidir.. Li ve Midmore (1999), eger c;e~itleri arasmdaki varyasyon, yiiksek 

sa az say1da primerin kullammmm yeterli oldugunu ac;1klam1~lardu. Nitekim Millan 

1 giilde 10 primerin, Demeke vd (1997) soya fasulyesinde 12 primerin, Rajaseger vd 
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1 Jxora <;e$itlerinde 6 primerin, Schontz ve Rether (1999), italyan 9iminde 4 tane primerin 

orfizmi belirlemek i<;in yeterli olacagm1 bildirmektedirler.. Bu bilgiler 1$1gmda se((ilen 

rlerin say!Slmn polimorfizmi belirlemek i<;in uygun oldugu s6ylenebilir <;:ah$mada 

ttlan primerler: 

1 primeri: TTGGCGGCCT dizisine sahip olan K1 primeri ile polimmfik bant e1de 

ti$tir Bantlann biiyiikliigu 400 bp-1 000 bp arasmda degi$mi$tir Kl primeri, genom 

.da 3 f~ukh profil olu$masma neden olmu$tuL 

:2 Primeri: ACCTCGCCAC dizisinden olu$an K2 primeri i1e 9-16 arasmda bant olu$umu 

:nmi$tir K2 primeri po1imorfik bant olu$umuna neden olmu$tui Bu primerle genom 

1da, 14 farkh profil olU$ffiU$tur. En biiyiik bant 10 000 bp ve en kii<;iik bant ise 1500 bp'in 

da bulunmu$tur (~ekil4. 3) 

K2 Primer 

" z 
c 
.C' 
~ 

~~~-:J~~~~~~~:g~~~ 

3 

~ekil 43 Sus am Populasyonlannda K2 Primeri ile Elde edilen RAPD Bant Profilleri 

Agaroz Telde (% 1 5 "high melting" +% 0 3 "low melting" agaroz) 70V'da 1 45 

saat siirede yiiriitiilmii$tiii. 
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imeri: GGCTGGIICC dizisinden ol~an primer ile yap1lan RAPD analizi sonucu 

~ bantlar elde edilmi~tir Ortalama 3-4 fragment olu~mu~tuL Bantlar 400 bp-1000 bp 

.egi~mektedir Genom bazmda, 5 farkll profil meydana gelmi~tir. 

imeri: TGCTGGTICC dizisinden olu~an K4 primeri ile 1000 bp'den buyiik ve 200 bp 

yer alan 6-10 tane bant olu~umu ger<;:ekle~mi~tir. Olu~an bantlar polimorfik olup, 

lZmda 5 bant profili tespit edilmi~tir..($ekil 4.4). 

K4 Primer 

-;;:; 
1 ._ n~~roe>..-Nn"l"«>t-cocr>NM~'>«>~'-ro 

~--~-~;..-.,...-..-..-NNNNNNNNMMMMMM 

§ 
<( 
z 
D 

0 
c 

i\44 Susam Populasyonlarmda K4 Primeri ile <;:ogaltrlan RAPD Bant Profilleri 

Agaroz Jelde (% 1. 5 "high melting"+% 0.3 "low melting" agaroz) 70V'da 145 

saat siirede yiiriitiilmii~riir 

Primeri: ACGGGCCAGT dizisinden ol~an K5 primeri 6-7 adet bant olu~turmu~tur 

rfik bant olu~umu ger<;:ekle~mi~tir ve genom bazmda 2 bant profili meydana gelmi~tir 

Primeri: CIGCGCTGGA dizisinden olu$an K6 primeri ile yaprlan RAPD analizinde 7-

smda 200 bp-1000 bp biiyiikliigune sahip bantlar elde edilmi~tir Bu primerle olu~an, 

·· polimorfiktir. Genom bazmda 4 farkh bant profili bulunmu~tur ($ekil4. 5). 

79 



K6 Primer 

0: 0: z z c c 
~ 

E D 
0 0 
~ ;? 

:il45. Susam Populasyonlannda K6 Primeri ile <;ogallllan RAPD Bant Profilleri. 

Agaroz Jelde (% l 5 "high melting"+% 0.3 "low melting" agaroz) 70V'da 145 

saat siirede yiiriiriilmii~tiir 

Primeri: ACCIGGGGAG dizisinden olu~an K7 primeri monomorfik bant olu~turmu~tur 

bantlar her populasyon i<;:in 5 tanedir .. 

Primeri: GAGGICCACA dizisinden olu~an K8 primeri 9-14 arasmda polimorfik bant 

mu~l!u Bant biiyiikliigu 3000 bp ile 10000 bp arasmda degi~mi~tir (Seki1 4 6.} K8 

i ile 6 f[ukh bant profili belirlenmi~tir 

Primeri: G ICAGTGCGG dizisinden olu~an K9 primeri ile 5-.9 arasmda bant olu~umu 

mi~tir Bantlar polimorfik olup 2 farkh bant profi1i olu~mu~tur 

0 Primeri: ACAGCCCCCA dizisinden olu~an Kl 0 primeri ile yaprlan reaksiyonda her 

syonda 4'er tane monomorfik bant olu~umu ger<yekle~mi~tir Bant biiyiikliigu 4000 bp-

bp arasmda degi~mi~tir 
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K8 Primer 

" 5 i 

14.6 Sus am Populasyonlannda K8 Primeri ile Coga1t!lan RAPD Bant Profilleri 

Agaroz Jelde (% L5 "high melting"+% OJ "low melting" agaroz) 70V'da 1 45 

saat si.irede yiiri.iti.ilmi.i~ti.ir 

Primeri: AGACCCAGAG dizisinden olu~an K11 primeri 1-8 arasmda bant 

m~tur En i.istteki bant 1000 bp'den bi.iyi.ik ve digerleri ise bununla 300 bp arasmda yer 

K11 primeri ile genom bazmda 6 fiukh bant profili tespit edilmi~tir 

Primeri: CTATGCCGAC dizisinden olu~an Kl2 primeri monomorfik yaprda 4'er tane 

~turmu~tur Bant bi.iyi.ikli.igi.i 3000 bp-1 0000 bp arasmda degi~mi~tir. 

~mada kullamlan primerler gore elde edilen bant sayrsr 1 ile 16 arasmda saptanuken, 

gore her primerin olu~turdugu profil sayrsr da 2 i1a 14 arasmda degi~mi~tir. 

kasyonda kullam1an primerlerden polimorfizmi en ba~anh olarak tespit eden primerlerin 

L K2, K8, K9 ve K4 primerleri oldugunu bant say1lan ve genom bazmda olu~turduklar1 

Jfillerine dayanarak soyleyebiliriz Gidoni vd (1994), ananasta 4-12, Ko vd (1998) ise 

2-7 arasmda bant elde etmi~lerdir 
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ulasyonda, her primerden olu~an DNA fragmentlerinin varhgt (1) veya yokluguna (0) 

seti olu~turulmu~tur Populasyonlar arasmdaki benzerlik, Nei ve Lei'nin (1979) 

indeksinden yaralanarak bulunmu~tur Daha soma benzerlik indeksi kullamlarak (1-

indeksi=Genetik uzakhk) genetik uzakhk hesaplanmt~lir Kiimeleme analizi i9in elde 

tetik benzerlik matrisi, NISYS paket program! kullamlarak UPGMA ile dendogram 

m~tur 

;e 4 .. 8 incelendiginde polimorfik bant olu~turan primerler ile tiim populasyonlar 

'0 0 .. 0-% 21 arasmda polimorfizm bulunmu~tur 

vd (1993), sorgumda genotipler arasmdaki polimorfizmin % 3 9-21 2 arasmda 

i ve bu sonu9lara gore, Sorghum bicolor'm fiukh cografik bolgelerden toplanan 

mlar arasmda yiiksek polimorfizm gosterdigini bildirmi~lerdir Diger yandan Menkir 

), kiiltiiri.i yaptlan sorgum varyeteleri arasmdaki genetik farkhhgt aytklamak i9in 

9ah~mada, olduk9a yiiksek (% 77) polimorfizm bulmu~lardu Liu ( 1997), 

hes scabra tiiriine ait Brezilya, Kolombiya ve Venezuella'dan toplanan genotipler 

ortalama % 59 polimorfizm bulmu~tur Kazan vd (1993) aym bitkide yapt1klar1 

1, tiirler i9inde fiukhhgm olduk9a dii~iik oldugunu ve bunu da izozim markerleri ile 

liklerini belirtmi~lerdir Live Midmore (1999) ise, farkh iilkelerden topladtklan <;in su 

:ri ornekleri arasmda% 0 . .78-4.4 polimorfizm bulmu~lardu 

bu sonu9lara dayanarak, bu 9ah~mada elde edilen polimorfizm oramnm iilkemizde 

•azt susam populasyonlar1 arasmda olduk9a yiiksek oldugu saptwmt~tu. Diger yandan 

n polimorfizm oramm belirlemek i9in kullwdtgtmtz primer saytst da yeterli olmu~tur 

lge 4 8'deki genetik uzakhk ve Sekil 4. 7'de gruplamamn yaptldtgt dendogram verilerine 

>am populasyonlan, RAPD markerlerine dayanarak iki ana grup altmda incelenmi~tir 

lardan baztlan cografik orijinlerine gore baztlan da farkh cografik orijinden toplanw 

ronlarla birlikte klimelenmi~lerdir John vd (1997), 68 yerel fasu1ye 9e~idinde yaptJklan 

la, 4 7 yerel ye~idi Andean grubu, 18 yerel 9e~idi, Mezoamerikan grubu, ve 3 
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mlamayan yerel <;e~it olmak iizere gruplara ayum1~lardu Ara~tumada Andean ve 

erikan gruplan cografik orijinlerine gore dagil1m gostermi~tir Fof~ma vd (1997) ise, 30 

16 yabani lima fasulyesi <;e~itlerini RAPD markerlerine gore Mezoamerikan ve Andean 

1a ayum1~lardu .. Mezoamerikan ve Andean gruplan arasmda, hem yerel hem de yabani 

oak1mmdan yiiksek polimorfizm belirlenirken, mezoamerikan grubunun i<;indeki yerel 

arasmda dii~iik polimorfizm bulunmu~tur Goriildiigii iizere tiirler arasmda bulunan 

polimorfizm, tiirler i<;inde daha dii~iik olmaktadu .. Nitekim, Thormann ve Osborn 

Brassica tiirleri arasmdaki genetik ili~kinin kar~1la~tmlmasmda RAPD ve RFLP 

erini kullanmalan sonucu tiirler i<;inde hi<;bir farkhhgm ortaya <;1kmadtgm1 

Li~lerdir Kazan vd (1993), Stylosanthes cinsine ait agronomik onemi alan 4 tiirii ve 20 

APD markerleri ile degerlendirmi~lerdir Polimorfizm, her tiir i<;inde dii~iik diizeyde (0-

ulunurken tiirler arasmda ise daha yiiksek (% 46) bulunmu~tur 

.burner vd ( 1997), Giiney Pasifik bolgesinde yeti~ en hindistan cevizinin 17 farkh 

;yonunu RAPD analizi ile degerlendirmi~lerdir. <;:ah~mada, <;ok az RAPD markerleri 

1alanna ragmen tek bir tiir olan populasyon i<;inde genetik farkhhgm dii~iik oldugunu 

i~lerdir Belirlenen varyasyon diizeyi populasyonlar arasmda degi~mi~tir Bu sonu<;, 

;yonlar arasmda bulunan dii~iik varyasyona yol a<;an bir gen go<;iiniin oldugunu 

rri~tir I lim bu bilgiler 1~1gmda <;ah~mam1zda elde ettigimiz polimorfizm or am olduk<;a 

olarak degerlendirilebilir. <;:iinkii Sesamum indicum tiiri.ine ait populasyonlann analizi 

1~t1r Diger ara~tmc1lann <;ah~malannda, tiirler i<;indeki varyasyonun dii~iik oldugunu 

teleri bizim sonu<;lanmtzl desteklemektedir 
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;mamrzda genetik benzerlik matrisine dayanarak elde ettigimiz dendogramda, 

10nlar iki farklr ana grup altmda toplanmr~tu L Ana grupda tek ba~ma Edirne­

nii Maksutlu k6yii (1) veIL Ana Grupta ise kalan 37 populasyon yer almaktadu 

a Grup: Bu grupta Edime-Uzunk6prii Maksutlu k6yiinden (I) toplanan populasyon yer 

almaktadu. Bu populasyonun en fazla genetik benzerlige sahip oldugu 

Manisa-Turgutlu Merkez (16) populasyonlan ile bile arasmda % 7 7 gibi 

yiiksek bir polimorfizm vardu Diger yandan, <;:anakkale-Lapseki <;:avu~kiiy 

(9)'den toplanan populasyonlarla cografik olarak yakm olmalanna ragmen 

aralannda 90k yiiksek bir polimorfizm (% 23. 7) bulunmu~tur Yine Edirne­

Meri9 Kavaklr k6yiinden (7) toplanan populasyonlar ile arasmda % 12 3 

polimorfizm bulunmu~tur Edime-Uzunk6prii populasyonu fenotipik olarak 

klsa boylu ve erkenci 6zellik ta~rmasr yamnda, Meri9 il9esinden toplanan 

populasyona gore daha koyu tohum kabugu rengine sahiptir. 

\.na Grup: Bu ana grupta 8 tane alt grup vardu; 

clt Grup: Edime Meri9 (7) ve <;:anakkale-Lapseki Ia~tepe (11) Kiiylerinden toplanan 

populasyonlar bu grubu olu~turmu~lardrr iki populasyon arasmda % 4. 6 

po limorfizm bulunmu~tur 

Alt Grup: Bursa-Orhangazi (13), Manisa-Turgutlu (14-16), Manisa-Ala~ehir Hacraliler 

k6yii (18), izmir-Menemen'den toplanan ii9 populasyon (21-22-23), Aydm­

incirliova'dan (24), Aydm-Bozdogan Haydere (26), Denizli-Gtiney (27), 

Denizli-Acrpayam Gi.imi.i~ (29) ve Kumav~an kiiyleri (28) ve Adana-Osmaniye 

(50)'den toplanan populasyonlar bu grupta yer almaktadular. II alt grupta gene! 

olarak Ege biilgesinden toplanan populasyonlar yer almakta ise de cografik , 

orijini bakrmmdan farklrlrk g6steren Osmaniye populasyonunda bu gruba dahil 

olmu~tur Osmaniye populasyonunun gruptaki diger populasyonlarla arasmda 

% l-2.4 genetik farklrlrk tespit edilmi~tir Bu alt grup i9inde % 0-9.4 
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polimorfizm bulunmu~tur Grup i<;inde yer alan izmir-Menemen (21), Denizli­

Acrpayam Giimii~ (29) ve Kumav~an koylerinden (28) toplanan populasyonlar 

arasmda % 100 benzerlik vardu 

t Grup: Adana-Ceyhan Ye~i1dam (39), Giindogan (40), Kadirli-Krzrldere (42), 

Kadirli-Bozkuyu (43), Iopraktepe (44), <;:rgcrk (45) koylerinden toplanan 

populasyonlan bu grup i<;inde yer almaktadnlar.. Bu grup iyindeki varyasyon, 

% 0 7-7 l arasmda belirlenmi~tir Iopraktepe (44) ve (rgcrk (45) koylerinden 

toplanan populasyonlar % 100 benzer olarak bu1unmu~lardrr Ill alt grupta, 

Adana'dan toplanan populasyon1ann yer almasr, populasyonlann, cografik 

orijinlerine gore grup1andrgrm gostermektedir 

Jt Grup: Mugla-Ortaca (33) ve Fethiye (35), i<;el (38) ve Burdur-Ke<;iborlu'dan (36) 

toplanan populasyonlann olu~turdugu bu gruptaki polimorfizm % 2.6-·17 

arasmda belirlenmi~tir Grup i<;indeki % 17 olan yiiksek farkbhk, i<;el (3 8) ve 

Burdur-Ke<;iborlu (36) populasyonlan arasmdaki farkhhktan i1eri gelmektedir.. 

It Grup: Adana-Kozan (46), S.Urfa-Hilvan Ozba~ (54) ve Kon<;ik koyleri (55), Snnak­

Cizre (59) populasyonlan aym grupta yer almaktadular. Sanhurfa'dan toplanan 

Ozba~ ve Kon<;ik koylerine ait popu1asyonlar birbirinin aymdu (% 100}. V.. a1t 

gruptaki populasyon1ar arasmda % 2 4-1 L4 genetik farkhbk belirlenmi~tir. 

Alt Grup: Mug1a-Dalaman Ak<;ata~'tan (32), Adana-Kozan Poskabasakal (47), Uda­

Hi1van Merkez (56) ve Faik (53) k6y1erinden toplanan popu1asyonlann 

o1u~turdugu bu grupta, Mug1a-Dalaman populasyonu Urfa merkezden (56) % 

15 fiukh, Adana-Kozan (47) ve Urfa-Hi1van (56)' dan toplanan 

populasyonlardan ise% 12-12.7 farkhhk gostermi~tir 

Alt Grup: Manisa-Ala~ehir Iepekoy (19) ve Burdur Urkiitlti'den (37) toplanan 

Populasyonlann olu~turdugu bu grupta populasyonlar arasmda % 2 4 genetik 
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fiukhhk bulunmu~tur Burdur'dan toplanan IV alt grupta yer alan populasyon 

(36) ile bu grupta yer alan populasyonlar arasmda morfolojik olarak da farkhhk 

vardu .. IV. alt gruptaki Burdur populasyonu morfolojik olarak s1k ve uzun 

kapsiil ti.iyliiliigi.ine sahiptir. 

Alt Grup: Son olarak <;:anakkale-Lapseki'den (9) toplanan populasyonlar bir grup 

olu~turmu~tur Bu grup ile kendine en fitzla genetik benzerlige sahip VIL alt 

grup ile arasmda% 134-·15 .. 8 polimorfizm vardu Bu populasyondaki fakhhgm 

fenotipinin incelenmesinde <;ok belirgin olarak bir farkhhgm ortaya 

<;1kmamasmdan dolay1 genotipik farkhhktan bahsedilebilir 

Yap1lan bu gruplamada, gene! olarak populasyonlar toplandJklan bi:ilgelere gore bir 

l!~ gi:istermektedirler Ancak IL ve VI alt grupda yer alan Osmaniye ve Mugla­

tman populasyonlan kendi cografik orijinlerinden olduk<;a farkl! bir grup i<;inde yer 

:~lardu Sus am, % 0 0-5 . .1 0 arasmda yabanc1 di:illenmektedir bzellikle bi:iceklerin ve 

mn aktif olduklan sabah saatlerinde yabanc1 dollenme olduk<;a yi.iksek bulunmu~tur 

hirana, 1994). Osmaniye ve Mugla'dan toplanan iki populasyonun cografik 

mlerinden farkh bir grupta yer almas1, tarla denemeleri s1rasmda, bulunduklan grup 

deki populasyonlardan toz alm1~ olabilecekleri ihtimalini kuvvetlendirmektedir. 

:kim Ash burner vd ( 1997), hindistan cevizi aga<;lannda da tozlanmadan dolay1 bir gen 

iim~n oldugunu, Hawaii, Marquesas ve Rennell adalannm diger adalardan izole olarak 

unmasmdan dolaYJ, buralarda yeti~en populasyonlann da diger populasyonlardan 

uk<;a farkl!hk gi:isterdigini belirtmi~lerdir 

<;:al!~mada morfolojik olarak degerlendirilen populasyonlara ait dendogram ile 

,PD markerlerine gore elde edilen dendogram kar~!la~tmldJgJ zaman morfolojik olarak 

Julasyonlar birbirine olduk<;a yakm genetik benzerlik g6stermesine ragmen RAPD , 

.rkerleri iledaha az benzer bulunmu~tur. brnegin morfolojik ve RAPD markerlerine gore 

~erlendirilen Mugla-Fethiye (35) ve Burdur-Bucak (37) populasyonlan arasmdaki 

netik benzerlik suas1yla% 95 83 ve% 84.9, Edirne-Uzunk6prii (l) ve Edirne-Meri<; (7) 
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Jlasyonlan arasmda ise% 90 19,% 87.7 olarak bulunmu~tur Morfolojik markerlerin 

esel ~artlardan etkilendikleri goz online almusa bu sonuc;;lar RAPD markerlerinin daha 

enilir oldugunu gostermektedir. 

Ii.irkiye'de geni~ bir yayth~ alam gosteren susamda, tohum verimi, yag kalitesi 

sek olan, kapah kapsi.illi.i, hastal!klara dayamkh susam c;;e~itlerinin geli~tirilmesi bitki 

h<;lSI ve i.iretici ac;;tsmdan bi.iyi.ik onem ta~1maktadu Ancak i.ilkemizde i.iretimi yaptlan 

lm populasyonlannm genetik ozellikleri ile ilgili ba~vuru kaynagmm olmamas1 tslahc;;t 

1 zaman ve para kaybtd!L Her gec;;en gi.in genetik kaynagm daralmas1 1slahc;;tyt yeni 

.etik kaynaklann olu~turulmas1 aray1~1 ic;;ine itmektedir Oysa i.ilkemiz farkh susam 

mlasyonlan baklmmdan oldukc;;a zengindir. Genetik olarak f~ukh ebeveynlerin 

lezlemede kullamlmast gerektigi di.i~i.ini.ili.irse, bugi.ine kadar 1slahc;;mm genetik farkhhga 

.ip ebeveynleri tespit edebilecegi bilgiler yoktu .. Yapl!gtmlz bu c;;ah~ma ile i.ilkemizde 

i~en susam populasyonlannm genetik farkhl!gt RAPD markerleri ile tespit edilmi~tir 

l~tumada, <;evresel ~artlardan etkilenmeden ktsa si.irede populasyonlar arasmdaki genetik 

kl!l!k belirlenmi~tir Yaptlan literati.ir taramasmda, Tiirkiye susam populasyonlannm 

1etik farkl!l!gmm belirlenmesi yoniinde bir c;;al!~maya rastlanmamakla birlikte, Parani vd 

)97), susamda melezleme sonucu elde ettikleri hibritlerin tammlanmasmda izozim 

Lrkerlerini kullanmt~lardu Yazarlar bu analizin, ornek toplanmasmdan jelin boyanmasma 

dar c;;ok dikkat gerektirdigini, c;;iinki.i hem berrakhgt hem de tekrarlanabilirligi olumsuz 

:ileyen enzim degredasyonunun olabildigini bildirmi~, bunun sonucu olarak RAPD 

ukerlerini de kullanmt~lardu RAPD markerleri ile izozim analizinde gori.ilen 

1msuzluklann giderildigi, kontrollii ve deneysel ~artlar altmda oldukc;;a stabil ve 

aarlanabilirliginin oldugu bulunmu~tur 

Morfolojik markerler aractl!gt ile once fenotipik olarak tamamen ayn1 olan 

>pulasyonlar tespit edilmi~, daha soma kalan populasyonlar arasmdaki genetik farkl!l!k ~ 

APD markerleri aracthgt ile belirlenmi~tir RAPD markerlerinin susam genetik farkhhgm1 

:lirlemede etkili oldugu ve bu c;;ah~mamn susam ile ilgili 1slah c;;ah~malannda bilgi 

tynagt olarak yarmh olabilecegi di.i~iiniilmektedir 
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)NU<;: 

Batr Trakya'dan Giineydogu Anado1u B61gesinde, Ege, i9 Ege ve Akdeniz 

~e1erinde yer alan yerlqim alan1anndan toplanan 52 yere1 susam popu1asyon1annm 

:tik farkl!l!gmr belirlemek amacryla yapr1an bu c;ah~mada morfo1ojik ve mo1ekii1er 

kerler kullam1mr~tlr 

Ara~tlrma sonunda, a~agrdaki sonu9lar elde edi1mi~tir; 

52 susam populasyonundan orneklenen onar bitkiden morfi:J1ojik g6z1emler a1mmr~tu 

rfi:Jlojik g6z1em1er kantitatif ve kalitatif olmak iizere toplam on ii9 tanedir. fncelenen 

itatif ozellikler; <;i<;ek1enme zamam, dallanma durumu, yaprak koltugunda kapsiil sayrsr, 

Jsiilde karpel sayrsr, tohum kabugu rengi, kapsiil tiiylii1iigu ve kapsiil dizili$i, kantitatif 

:llikler ise bitki boyu, ilk kapsiil yiiksekligi, ana sapta kapsiil say!Sl, tiim bitkide kapsiil 

rrsr, kapsiilde tohum saylSI, 1000 tane aguhg1 olarak almm1$tu 

Elde edi1en veri1er, degi$kenler iizerinde yap11an 6l<;iimlerin degi$ik ol<;:ii biriminde 

na1anndan dolay1, degi$kenler ara1anndaki kore1asyon ve kiimeleme analizleri i<;:in girdi 

arak kullamlmadan once standartla$tlnlml$tlr inceledigimiz ana sapta kapsiil saylSl, tiim 

tkide kapsiil say1s1, kapsiilde tohum saylSlna ait veriler adet olarak degerlendirildigi ic;in 

1 oz.elliklerin karekokleri almarak normal dag1l!m giistermesi sag1anmi$tli 

Gozlem a1diglffilZ 13 degi$kenin birbiri i1e ili$kisinin incelendigi korelasyon 

tatrisinde, bitki boyu i1e kapsiil yiiksekliginin arasmda, <;:ic;eklenme zamam ve bitki boyu 

rasmda pozitif ve 6nemli (p<O 01) bir korelasyon bulunmu$tui Degi$kenler arasmdaki 

i~kinin desteklenmesi a<;1smdan teme1 bi1e$enler analizi de kullamlm1~t1r I erne! bi1e~en1er 

nalizinde de bitki boyu en yiiksek etkiye sahipken bunu c;i<;ek1enme zamam ve ilk kapsUl 
# 

'iiksekligi iz1emi$tir 
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1ncelenen kantitatif degi~kenlere dayanarak ktimeleme analizi yaprlmr~tll Ki.imeleme 

lizinde kantitatif degi~kenlerle birlikte kalitatif degi~kenlerinde birlikte kullamlmasr 

1munda aym ktimeleme sonu9lan ortaya 91kmr~tll Populasyonlann genetik uzakhgmm 

rlenmesinde oklit uzakhgr kullamlmr~tll Y aprlan analiz sonunda populasyonlar 

;mdaki genetik uzakhk, % l 09-24 arasmda degi~mi~tir Bu uzakhga dayanarak 

mlasyonlar 7 farkh grup i9inde toplanmr~tll .. 

Populasyonlardan genetik farkhhgr yi.iksek olanlar almarak RAPD analizi i9in 

lamlmr~tll Morfolojik ozelliklere gore yaprlan ktimeleme analizinde populasyonlar 

jinlerine gore bir farkhhk gostermemi~lerdir Aym grupta farkh bolgelerden toplanan 

Julasyonlar da yer almr~tll. 

Se9ilen 38 populasyonun genetik farkhhgr molektiler marker sisteminden faydalanarak 

pit edilmi~tir Moleki.iler analiz i9in once uygun DNA izolasyon metodunun belirlenmesi 

n 9ah~malar yaprlmr~t!L Bitki yapraklanndaki musilajdan dolay:r ge9 alman yapraklarda 

liteli ve safDNA izolasyonu ger9ekle~tirilememi~tir .. Bu nedenle 10-12 gi.inli.ik fidelerden 

nan yapraklar izolasyonda kullamlmr~tll DNA izolasyonu i9in Dellaporta vd 'nin (1985) 

li~tirdigi metot modifiye edilerek kullamlmr~tll Susamda, DNA izolasyonunun 

ellaporta yontemine kloroform-oktanol eklenip santri.ifuj si.irelerini uzatmak suretiyle 

~~anlmr~tll DNA izolasyonunun ba~an ile tamamlanmasmdan soma RAPD 

trarnetrelerinin optimizasyonu yaprlmr~t!L Optimizasyon sonunda 25 ~l'lik reaksiyon 

m~rmmda, 7 ng genomik DNA, 3 mM MgCh, 25 pmol primer, 2.5 ~!lOX buffer (50 mM 

ris-HCl (pH 8 .0), 1 OOmM KCl, 0.1 mM EDTA, 1 mM DTI, % 50 glycerol ve % 1 

ritonX-100), 0.2 mM dNIP, lJ unit Taq polimeraz ve steril su bulunmaktadH .. Optimize 

iilen reaksiyon kan~1m1 ile 95 °C'de 5 dk 1 dongi.i ilk "denati.irasyon" bunu takiben 35 

ongi.i 94 °C'de 1 dk "denati.irasyon", 36 °C'de 130 dk primer yapr~masr "annealing", 72 

:'de 2 dk primer uzamasr "extension" olmak i.izere PCR yaprlmr~tll .. 35 dongi.ini.in' 

itiminde 72 °C'de 10 dk primer uzamasr "extension" yaprlmr~ ve amplifikasyon i.iri.inleri % 

.5 high melting agaroz ve% 0.3 low melting agaroz i9erenjelde 70 V, 250 amperde 1 45 

.k. yi.iri.iti.ilmi.i~ti.ir Ethidium bromid ile boyanan DNA fragrnentleri transli.iminatorde UV 
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nda incelenip video kamera ile giiruntiisii ahnmi~tlr. Giiruntii daha sonra fotograf 

aktanhp fotograf kartlanna basilmi~tll <;ah~mada 10 bazhk 12 primer 

m~tlr 12 primerden 9 tanesi polimorfik bant olu~umuna neden olmu~tur. 

populasyon arasmdaki genetik uzakhgm belirlenmesi i<;in bantlann varhg1 (1) veya 

.na (0) gore bir veri seti olu~turulmu~tur Uzakhk matrisi Nei ve Li (1979) 

an iinerilen benzerlik indeksine dayanarak hesaplanmt~tu iki populasyon 

tki genetik uzakhk 1-benzerlik indeksi ile bulunmu~tur ve 0-1 arasmda degi~mi~tir. 

: benzerlik matrisi veri olarak kullamlarak UPGMA analizi ile dendogram 

1lmu~tur 

1.PD markerlerine gore susam populasyonlan arasmda % 0 .. 0-21 polimorfizm 

tmi~tir Elde edilen polimorfizme dayanarak, populasyonlar iki ana grup altmda 

mi~lerdir Lana grupta, tek ba~ma Edirne-Uzunkoprii Maksutlu koyii (I) ve II Ana 

ise kalan 37 populasyon yer almt~tll Populasyonlann olu~turdugu gruplar, 

itklan cografik orijinlerine gore olmasma ragmen, Osmaniye (50) ve Mugla­

an (32) populasyonlan farkh bolgelerden toplanan populasyonlann yer ald1g1 grup 

kiimelenmi~lerdir 

iirkiye'de yeti~en Susam populasyonlannm genetik uzakhgmm molekiiler diizeyde 

:nebilmesi i<;in yaptlan bu <;ah~mada, RAPD markerlerinin genetik olmak farkh 

asyonlann tespit edilmesinde giivenle kullamlabilecegi bulunmu~tur 
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