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KIRGIZISTAN ORIJINLI BAZI ELMA GENOTIPLERINDEKI UYUSMAZLIK
DURUMUNUN MOLEKULER MARKIR TEKNIiGi iLE BELIRLENMESI

Levent OZER
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Yiiksek Lisans Tezi, Haziran 2019
Danisman: Prof. Dr. Aydin UZUN

OZET

Bu calismada Kirgizistan’in bazi bolgelerinden toplanan farkli elma g¢esit ve
genotiplerinde uyusmazlik allellerinin (s allel) belirlenmesi amaglanmistir. Kullanilan
elma materyalleri 4 farkli tiire ait olup (M. domestica, M. kirghisorum, M. sieversii, M.
niedzwetzkyana), toplamda 137 genotip ¢alisma kapsaminda degerlendirilmistir.
Yapilan molekiiler ¢calismalar ile 11 s allel primerinde skorlanabilir bant elde edilmis
olup, bu primerlere ait bantlar 210+50 bp ile 700++50 bp arasinda degisim gostermistir.
Calisma sonuglarina gore genotiplerde en fazla S46 alleli bulunmaktadir. Sonug olarak
elma koleksiyon bahgesinde yer alan genotiplerin ve farkl tiirlerin S allel durumunun
belirlenmesi, bu materyaller ile yapilacak islah ¢alismalarinda ve tozlayici belirleme

amactyla yol gosterici nitelik tasimaktadir.

Anahtar Kelimeler: elma, Kirgizistan, s allel, uyusmazlik
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DETERMINATION OF INCOMPATIBILITY ALLELS PROFILES OF SOME
APPLE GENOTYPES ORIGINATED FROM KYRGYZSTAN USING
MOLECULAR MARKER TECHNIQUES

Levent OZER
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Master Thesis, June 2019
Supervisor: Prof. Dr. Aydin UZUN

ABSTRACT

In this study, it was aimed to determine the incompatibility alleles (s alleles) in different
apple species and genotypes collected from some regions of Kyrgyzstan. The apple
materials used belong to 4 different species (M. domestica, M. kirghisorum, M.
sieversii, M. niedzwetzkyana and) and a total of 137 genotypes were evaluated in the
study. Molecular studies revealed a scoreable band of 11 s allele primer, and bands of
these primers ranged from 210 = 50 bp to 700 £ + 50 bp. According to the results of the
study, most genotypes have the S46 allele. As a result, the determination of the
genotypes and the allelic status of different species in the apple collection garden is

guiding in the improvement studies.

Keywords: apple, Kyrgyzstan, s allele, incompatibility
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GIRIS

Tim diinyada ekonomik anlamda yetistiriciligi ve ticareti yapilan en Onemli
meyvelerden biri de elmadir. Elma, son yillarda yetistiricilik teknikleri ve yeni cesitlerin
gelistirilmesi kadar, ticareti alandaki konumu ile de ayricalik kazanan bir meyve

olmustur. (Glindiiz, 1997).

Kiiltire ne zaman alindig1 bilinmemekle birlikte, Asya ve Avrupa’da tarih Oncesi
caglarda bile yetistirildigi bilinen elma iliman iklim meyveleri arasinda yer almaktadir.
1883 yilinda yayinlanan “L ’Origine des Plantes Cultivees’” adli eserde Dioscorides.
Theophrastus gibi eski tarih¢ilerin belirlemelerine gore Cin’deki kayitlar, arkeolojik ve
etnolojik bulgular bu meyve tiiriintin 4000 yildan daha fazla bir zamandan beri kiiltiire

alinmus olabilecegini isaret etmektedir (Oz¢agiran ve ark., 2004).

Kiiltiir elmasi olarak bilinen Malus domestica Borkh Plantae aleminde, Magnoliophyta

smifinda, Rosales familyasinda, Malus cinsi igerisinde yer alamaktadir (Anonim,

2011a).

Avrupa kitasinda elmanm yayilma alam, Kuzey Iskandinav yarim adasinin giiney
kisimlarina kadar uzanmaktadir. Danimarka’da 58. Isvec¢’te ise 60. kuzey enlem
derecesinde elma ekonomik anlamda yetistirilmektedir. Buna karsilik Avrupa’nin
giineyinde 35. enlem derecesine kadar inmektedir. Elma bu enlem derecesinin altinda,

ancak yiiksek yerlerde yetistirilmektedir (Ozgagiran ve ark., 2004).

Kiiltiir elmasi, diinyanin soguk ve iliman boélgelerinin yetistirilen 6nemli meyve
tiirlerinden biridir. Bu meyvenin kendi anavatant Orta Asya’nin Tiirkistan bolgesi olup
tim diinyaya buradan hayvanlar aracilii ile tagindigi sanilmaktadir. Daha sonralari

insanlar tarafindan diinyanin farkli bolgelerine yayilmistir (Harris ve ark., 2002).



Afrika’da kuzeyde Fas’ta, giineyde Giliney Afrika Cumhuriyeti’'nde elma Onem
kazanmistir. Kuzey ve Giiney Afrika, Orta Amerika’nin yliksek kisimlari, Yeni Zelanda

ve Avustralya 6nemli elma iiretim merkezleri haline gelmistir (Ozgagiran ve ark., 2004).

Tirkiye, diinyada sayil1 elma iireticisi iilkeler arasinda on siralarda yer almaktadir. Orta
Anadolu’nun bazi step bdlgeleri, Dogu Anadolu’nun vejetasyon periyodu ¢ok kisa,
kislart ¢ok soguk olan bolgeleri, kislar1 1lik, yazlart sicak Akdeniz kiyr seridi, yazlari
cok sicak ve kurak Giineydogu Anadolu Bolgesi disinda kalan her yerde elma
yetistiriciligi yapilabilmektedir. I¢ Anadolu Bélgesinde de akarsu vadilerinde elma
yetistiriciligi yapilabilmektedir. Tiirkiye’de elma {iretiminin yiiksek ve yetistirme
bolgelerinin yaygin olmasit Anadolu’nun elma ekolojisine sahip olmasindan
kaynaklanmaktadir (Kaska, 1997). Ulkemizde en fazla yetistirilen elma cesitleri,
sirastyla Amasya, Starking Delicious, Golden Delicious, Starkrimson, Starkspur
Golden, Granny Smith’tir.1980’lere kadar sofralik tiikketime konu olan ve 1960’larda en
yaygin ¢esitler olan Red Delicious, Granny Smith, Golden Delicious giderek
popiilaritesini yitirmeye ve yerini Gala, Royal Gala, Fuji, Bracburn, Jonagold ve Elstar

gibi gesitlere birakmaya baslamistir (Giindiiz, 1997; Kaska, 1997).

Diinya elma iiretimi yillar bazinda giderek artis gostermektedir. 2008 yilinda
69.041.332 ton olan tliretim degeri yaklasik olarak %20 artis gostererek verilerine gore
yaklagik 83 milyon tona ulasmistir (FAO, 2017)

Tablo 1.1. 2008-2017 yillar1 aras1 diinya elma tiretimi (FAO, 2017)

Uretim Miktar1
Yil .
(milyon ton)
2008 69.04
2009 71.64
2010 71.19
2011 77.08
2012 78.61
2013 82.84
2014 85.47
2015 82.4
2016 85.20
2017 83.13




Tablo 1.2. 2017 yilinda diinya elma {iretiminde 6nde gelen tilkeler (FAO, 2017)

Ulke Uretim (milyon ton)
Cin 41.39
ABD 5.17
Tiirkiye 3.03
Polonya 244
Hindistan 2.26
Iran 2.09
italya 1.92
Sili 1.76
Fransa 171
Rusya 1.63

Diinya iiretiminde en biiyiik pay 41.390.000 ton ile Cin’e aittir. Ulkemiz ise bu iiretimde
yaklasik 3 milyon ton tiretim degeri ile 3. Sirada yer almaktadir (FAO, 2017).

Tablo 1.3. 2017 yilinda Tiirkiye elma iiretiminde 6nde gelen iller (TUIK, 2017)

il Uretim (bin ton)
Isparta 617.3
Karaman 497.7
Nigde 327.8
Antalya 272.5
Denizli 142.7
Kayseri 126.8
Canakkale 101.8
Mersin 96.4
Kahramanmaras 80.5
Konya 75.9

Elma, iilkemizin hemen hemen her bélgesinde yetistirilebilen bir meyvedir. Elma
yetistiriciliginin iilkemiz meyveciliginde iiretim miktary, agac sayis1 ve toplam
ekonomik degeri bakimindan 6nemli bir yeri bulunmaktadir. Tiirkiye elma {iretiminde
Isparta, Karaman, Nigde ilk ii¢ siray1 olusturmaktadir. Ote yandan elma iiretiminde

Kayseri’de 126.829 ton ile dnemli bir konuma sahiptir (TUIK, 2017).



Ulkemizde elma iiretimi yiiksek miktarda olmasina ragmen ihra¢ edilen miktar % 5’i
gecmemektedir. Elma yetistiriciliginin diinya pazarlar1 isteklerine uygun sekilde,
diizenli ve bakimli bahgelerde, kaliteli ve verimli ¢esitlerle yapilmasi, i¢ tiiketim ve dis

satima biiytik katkilar saglayacaktir.

Kendine uyusmazhigin goriildiigii elma cesitlerinde tozlayici ¢esit kullanilmasi verim
icin mutlak gereklidir. Kullanilacak olan tozlayici ¢esidin ve iiretimi yapilan ¢esidin S
allel profilinin bilinmesi énem arz eder. Standart elma ¢esitlerinin ¢ogunun S allel
profilleri bilinmektedir. Son yillarda elmalarda s allellerine bagli bilimsel saligma say1s1
yeterli seviyeye ulagmistir. Ancak calismada kullanilan Kirgisiztanin farkli yerlerinden
toplanan elma tiirlerine ve genotiplerine ait 6rneklerin s allel profilinin belirlenmesi ve
bunun neticesinde ortaya c¢ikan s allel c¢esitliliginin gelecekteki ¢aligmalarda
kullanilmasi gerekmektedir. Elma iiretimini sinirlandiran nedenler arasinda uyusmazlik
mekanizmasi tizerinde durulmasi gereken konulardan birisidir. Elma ¢esitleri genellikle
kendine verimsizdir. Bu durum kendiyle uyusmazliktan kaynaklanmaktadir. Bir¢ok
elma c¢esidi kismen veya tamamen kendiyle uyusmaz olduklarindan kendi ¢igcek
tozlariyla tozlandiklarinda ¢ok az meyve tutarlar veya hi¢ meyve tutmazlar. Kendine
uyusmazlik bir ¢icekte esey organlar1 ve esey hiicreleri saglikli gelistikleri halde, kendi
cicek tozlariyla tozlanmalar1 sonucunda ddllenmenin gergeklesmemesi durumudur. Bu
durum tamamen genetiksel kaynaklidir ve uyusmazlik genleri (S genleri) tarafindan
kontrol edilir. Uyusmazlik hermafrodit bitkilerde bulunan genetiksel bir mekanizmadir.
Kendilemeyi engelleyen ve karsilikli tozlasmaya zorlayan faktdrlerden en Onemlisi
uyusmazliktir. Meyve agaglarinin c¢ogunda gorillen eseysel uyusmazlik meyve
yetistiriciligini sinirlayan en &nemli sorunlardan birisini olusturmaktadir (Ozcagiran

1989).

Bu c¢alisma Kirgizistan’in  farkli  bolgelerinden toplanan elma ¢esit ve
genotiplerinde uyusmazlik allellerinin tespiti ve kendine uyusma durumlarinin tespitini
amaclamaktadir. Kullanilan elma materyalleri 4 farkli tiire ait olup (M. domestica, M.
kirghisorum, M. sieversii, M. niedzwetzkyana) bu sekilde tiirlerde uyusmazlik durumu
ile ilgili ¢alisma mevcut degildir. Bu tiirlerden M. niedzwetzkyana tehlike altinda
tiirleden biri olup Kazakistan’da kirmizi kitap listesinde bulunmaktadir (Omasheva ve

ark. 2015).



Kendine uyusmazlik durumu tozlanma ve dollenme esnasinda basarisizliga sebep
olabilmektedir dolayisiyla tek g¢esitle kurulmus bir bah¢ede verim diisiikliigiine neden
olmaktadir. Giiniimiizde tesis edilmis bahgelerde ¢esitlerin uygun tozlayicilar1 hakkinda
bir belirsizlik bulunmaktadir. Bu belirsizlik ve verim kayiplar yetistiriciler i¢in biiyiik

sorunlar olusturmaktadir.

Oncelikle bircok meyve tiiriiniin déllenme biyolojilerinin bilinmesi, ¢igegin meyveye
doniislimil icin tozlanma ve dollenmenin gergeklesmesi gerekmektedir. Glinlimiizde
tesis edilen bahgelerde tozlayict konusunda belirsizlikler bulunmakta ve kendine
uyusmaz ya da kismen uyusur gesitlerle bahge tesis edilmektedir. Bu durumda ciddi
verim kayiplarina neden olmaktadir. Bu g¢alismada amag, kullanilan materyallerde
uyusmazlik allellerinin belirlenmesi ve uygun tozlayici belirleme ve 1slah ¢aligmalarina

yon verilmesidir.

Ayrica bu caligma ile hem farkli elma tiir ve genotipleri kullanarak, yeni c¢esit
gelistirilmesi amaciyla yapilacak 1slah ¢aligmalari i¢in temel bir kaynak ortaya konmus
olacaktir. Bunun yaninda elde edilen veriler bahge tesisi 6ncesinde tozlayici ve ana cesit

seciminde dogru kararin verilmesine yonelik olarak kullanilabilecektir.



1. BOLUM

GENEL BILGILER ve LITERATUR CALISMASI
1. Elma Bitkisel Ozellikleri ve Dollenme Biyolojisi

1.1. Bitkisel Ozellikler
Elmanin bitkisel dzellikleri asagida bashklar halinde verilmistir (Ozbek, 1978).

Habitiis:

Elma bitkisinin habitusu kullanilan geside, anaca, terbiye sekline ve yetistiriciligin
yapildig1 ekolojiye gore farklilik gostermekle beraber genellikle 2m ile 8m arasinda
degisen boya ve yayvan sekildedir.

Kok:
Elma agacinda kokler tohum ya da klon anaci kullanimina bagl olarak degisim gosterir.
Klon anaglarinda kokler genellikle sacak seklinde ve yiizeysel gelisim gosterirken,

tohum anaclar1 kazik kok olusturma egilimindedir.

Govde:
Govde tizerinde taci olusturan ana dallar bulunur. M 8, M 9, M 27 M 26 M 7, MM 106 M
2, MM 104, MM 111 M 16, M 25, MM 1009 gibi anaclar olarak kullanilir.

Dallar:

Dallar, meyve agaclarina sekil veren, yaprak ve meyveleri tagiyan organlardir. Dallar,
tizerindeki gozlere gore genel olarak odun dallar1 ve meyve dallar1 olmak {izere iki
gruba ayrilir. Odun ve meyve dallar1 olmak tizere ikiye ayrilir. Meyve dallari ise kendi

aralarinda topuz, kargi, dalcik, ¢itanak olmak {izere 4 gruba ayrilir.



Yaprak:
Elmada bir y1l onceki siirgiiniin yaprak koltuklarinda olusur ve yassi iiggen seklindeki
gozlerdir. Ilkbaharda siiriince, yalmz vyapraklari olustururlar. Bu suretle agacin

beslenmesine ve meyvelerin kaliteli olmalarina yardimcei olurlar.

Cicek:

Elmanin ¢igek durumu hiizmedir. Her hiizmede 2-13 c¢icek bulunur. Cigek agma, bir
agacin tamaminda bir anda olmaz (Ciceklerin hepsi bir anda agmaz.). Agacin
ciceklenmesi ¢esit ve iklim sartlarina gore 4-15 giin siirer. Bu 6zelliklerinden dolay1

ilkbahar ge¢ soguklar1 elmada pek zararli olmaz

Meyve:
Elma meyvesi yalanci bir meyvedir. Yani meyvelerin etli kismi, ¢icek tablasinin

kalinlasmasi sonucunda olusmaktadir.

1.2 Elmanmin Do6llenme Biyolojisi

Elma ¢esitlerinin bir kismi kromozom yapisi bakimindan diploiddir ve 34 kromozoma
sahiptirler(n=17). Boyle ¢esitler genellikle diizgiin sekilli, homojen irilikte ve yiiksek
oranda ¢imlenen c¢i¢cek tozu olustururlar. Bu neden elma bahgelerinde tozlayici olarak
diploid ¢esitler kullanilir. Elma ¢esitlerinin bir kismi ise 51 kromozomludur(3n=17). Bu
cesitlere triploid ¢esitler denir bu ¢esitlerin tamami kendiyle uyusmazdir. Bu ¢esitlerden
uriin alabilmek i¢in mutlaka tozlayict ¢esit kullanmak gerekir. Tozlayici uyartili

partenokarpik meyve olusumunu saglamak i¢in kullanilir.
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Sekil 1.1. Uyusmazlik mekanizmasi (Stone ve Goring, 2001).



1.3. Onceki Cahsmalar

1.3.1. Elma Tiiriinde S Alleller ile ilgili Yapilmus Calismalar

Elmada kendine uyusmazlik (Malus sp.), Bir dizi kendine uyusmazlik alleli i¢eren bir S-
lokusu tarafindan kontrol edilir (Kobel ve ark. (1939).

Kobel ve ark. (1939) elma igin birbirinden farkli 11 adet S alleli tespit etmislerdir.

Kobel ve ark. (1939) tarafindan elma tiirlinde yapilan ¢alismalarda ilk defa tespit edilen
11 S alleli disinda, Boskovic ve Tobutt (1939) tarafindan 25 farkli S alleli tespit

edilmistir.

Elma, S locus tarafindan kontrol edilen gametofitik kendine uyusmazliga sahiptir. Bu
sistemde, polen S alleli, pistil S allellerinden biriyle eslestiginde ddllenme engellenir.
Gametofitik kendine uyusmazlik sisteminde hem polen hem de pistil normaldir ancak

cigekler kendi polenlerini reddedebilir. (de Nettancourt, 1977).

Uyusmazlik hermafrodit bitkilerde bulunan genetiksel bir mekanizmadir. Kendilemeyi
engelleyen ve karsilikli tozlasmaya zorlayan faktorlerden en onemlisi uyusmazliktir.
Meyve agaclarinin ¢ogunda goriilen eseysel uyusmazlik meyve yetistiriciligini

sinirlayan en dnemli sorunlardan birisini olusturmaktadir (Ozgagiran 1989).

Faust (1989) kendileme yapilan genotiplerde %5’in altindaki meyve tutumu olanlar i¢in
kendiyle uyusmaz, %5-10 arasinda meyve tutumu olanlar i¢in kendiyle yar1 uyusur ve
%10’dan daha fazla meyve tutumu olanlar i¢in ise kendiyle uyusur genotipler olarak s6z

edilebilecegini bildirmistir.

S lokusunun pistilde ribonukleaz aktivitesine sahip glikoproteinleri (S-RNases)
kodlayan bir gen igerdigi tespit edilmistir (McClure ve ark. 1989). Pistilde S
Ozgilliiglinii tanimlayan, bu ribonukleaz aktivitesine sahip glikoproteinlerdir. Her S
haplotipi bir S RNaz kodlar. Stilusta polen tiipiiniin ilerledigi yolda S RNazlar
bulundugundan ovule dogru stigmada ve stilus boyunca tiipiin biiyiimesi dogrudan S

RNazlarla iligkilidir (Jahnen ve ark. 1990).



Sc alleli SI allellerine dominanttir. Kendine uyusur bireyler genelde kendine uyusmaz
tiirlerde meydana gelen mutasyonlar sonucunda meydana gelmektedirler. Bu mutasyon
spontan olabilir veya X 1sinlarinin etkisiyle de meydana getirilebilir (Lewis ve Crowe
1954; Lansari ve Lezzoni, 1990).

Kendine uyusmazlik, (incompability) bir ¢icekte esey organlari ve esey hiicreleri
saglikli gelistikleri halde, kendi ¢igek tozlariyla tozlanmalari sonucunda ddllenmenin
gerceklesmemesi durumudur. Bu durum tamamen genetiksel kaynaklidir ve uyusmazlik

genleri (S genleri) tarafindan kontrol edilir (Eti, 1990).

Niu ve ark. (1994), Golden Delicious ¢esidinde kendine verimliligin %10.4, Idared
¢esidin de ise %32.1 oldugunu bildirdikleri ¢caligmalari ile paralellik gostermektedir.

Kendine uyusmazlik reaksiyonun temelinin glikoz zincirlerinde degil, amino asit

dizisinde yattig1 gosterilmistir (Karunanandaa ve ark. 1994).

Broothaerts ve ark. (1995), Pistilde kendi kendine uyusmazlik reaksiyonunu kontrol
eden birgok alleli, S-geninin kesfedilmesinden bu yana, elmadan elde edilen birka¢ S

aleli klonlanmis ve dizilmis bir yapida oldugunu bildirmislerdir.

Gametofitik uyusmazlik sistemine sahip diger tiirlerde oldugu gibi, elmadaki bu S alleli,
S geninin {riinleri S-RNaz adi verilen temel riboniikleazlardir (Broothaerts ve ark.

1995).

Sassa ve ark (1996), aslen Sf ad1 verilen S1 alelinin Fuji elma cesidinden klonlandigini

tespit etmislerdir.

Soltesz (1997)’in tek cesit ile bahge tesisinde hicbir ¢esidin tek basina her yil diizenli ve
yeterli meyve vermedigini, fakat Golden Delicious, Jonagold, Jonathan, Idared gibi
cesitlerde ¢ogu yillarda kendine dollenme meydana geldigini; benzer sekilde Sc alleli SI

allellerine dominanttir.

Heteromorfik uyusmazlik anter ve stilusun farkli  uzunlukta olmasindan

kaynaklanmaktadir (Tosun ve Sagséz 1998).
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Matsumoto ve ark. (1999), PCR-RFLP yontemini kullanarak “Delicious” elma
cesidinde S-allel genotipini S9 olarak belirlemislerdir.

Protein analizine gore, Bracburn elma ¢esidi 'yeni' bir S alleli (S24) igerir (Boskovic ve

Tobutt 1999).

Boskovic ve Tobutt'a (1999) gore, Merlijn ve Telamon elma ¢esitlerinin ayn1 S allelleri

icerdigi tespit edilmistir (S3 S25).

Heteromorfik uyusmazligin Pin ve Thrum tipi olmak iizere iki tipi bulunmaktadir. Anter
stigmadan daha yiikksek bir pozisyonda oldugunda thrum, stigma daha yiiksekte
oldugunda ise pin tipi olarak adlandirilmaktadir. Bu karakter iki alleli (S, s) bulunan

basit bir S lokusunun kontrolii altindadir (Roy 2000).

Eseysel uyusmazlik o6zellikle Solanaceae, Rosaceae (Malus, Prunus ve Pyrus) ve
Leguminosae familyalarinda yaygin bir bi¢cimde goriilmektedir (De Graaf ve ark.,
20006). Kiraz (Tao ve ark., 1999), badem (Ushijima ve ark., 1998), kayis1 (Yaegaki ve
ark., 2001), elma (Sassa ve ark., 1994), armut (Sassa ve ark., 1993) gibi 6nemli tiirlerde
cesitlerin biiyiik bir kisminda kendine uyusmazlik bulunmaktadir.

S-RNazlar, erkek organda, ayni S lokusunda bulunan ve heniiz bilinmeyen bir gen
tarafindan kodlanan ve muhtemelen buna karsilik gelen tiim S-RNazlarin bir inhibitorii
olarak gorev yapan bir bilesen ile etkilesime girer (Golz ve ark. 2001)  Sonneveld ve
ark. (2001) Rosaceae familyasinda kendiyle uyusmazhigin multi-allelik S lokuslariyla

gametofitik olarak goriildiigiinii bildirmislerdir.

Wiersma ve ark. (2001), gelistirdikleri primerler ile S1“den S6“ya kadar olan S-
uyusmazlik alelleri ile birlikte S12, S13 ve SI15 allellerini de PCR yontemi ile

belirlemislerdir.

Gametofitik SI sisteminin basit genetigi, bir ¢esitliligin ¢apraz tozlasma durumunun S
allel yapisindan tahmin edilebilecegi anlamia gelir. Meyve agaglarinin bahgelerinin

tasarimi i¢in bu olduk¢a 6nemlidir (Schneider ve ark. 2001).

Istisnasiz tiim elma ¢esitleri, kendi kendine tozlasmay: takiben dollenmeyi onleyen

kendi kendine uyumsuzluk mekanizmasi sergiler (de Nettancourt ve ark. 2001)
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Kendileme calismalar1 iklimsel faktorler, ar1 aktiviteleri ve antropolojik sartlardan
bliylik oranda etkilenmektedir. Bu nedenle bazi ¢esitlerin uyusmazlik durumlar1 farkl
arastiricilar tarafindan farkli sekilde bildirilmistir. Kendine uyusmazlik sistemleri
stilusta riboniikleaz kodlayan S lokusu bdlgesi disinda polende F Box proteinlerinin

kontrolii altindadir (Yamane ve ark. 2003).

Sonneveld ve ark. (2003), S-uyusmazlik alleleri iizerinde yaptiklar1 molekiiler
calinmalarda PCR yontemi ile S1“den S16“ya kadar tiim allelleri belirleyebilecek

primerler gelistirmislerdir.

S RNazlar pistilde ifade edilirken F Box genlerinin polende ifade edildigi saptanmis ve
son zamanlarda her iki gene de uygun primerler dizayn edilerek marker destekli

seleksiyon ¢alismalarinin yiirtitiildiigl bildirilmistir (Bassi ve ark. 2005).

Zhu ve ark. (2004), gelistirdikleri primer ¢ifti ile S4* allelinin tek asamada PCR

yontemi ile belirleyebilecek primer ¢ifti gelistirmislerdir.

Doéllenme ve meyve tutumunun saglanmasi igin; cesitlerin tozlayicilik yoniinden kisir
olmamalar1 gerekmekte; ¢esitlerden birinin erkek kisir olmasi durumunda ise, hem bu
cesidi ve hem de birbirini tozlayacak iki tozlayicinin uygun araliklarla bahgeye

yerlestirilmesi gerekmektedir (Soylu, 2004).

Jie ve ark. (2005) ayn1 S allellerine sahip bireylerin karsilikli olarak tozlanmasi halinde
polen gelisiminin duracagi (kendiyle uyusmazlik), biri ayni1 biri farkli S allellerine sahip
bireylerin  karsilikli  tozlanmasiyla polenlerin sadece yarisinin  ddllenmeyi
gerceklestirebilecegini (kendiyle yar1 uyusur) bildirmislerdir. Diinya genelinde 2000
yilindan sonra uyusmazlik calismalarinda molekiiler markorlerin kullanimi baslamas,

2005 yilindan sonra ise yogunlagmistir.

Halasz ve ark. (2007), S1-5 allellerini, Jie ve ark. (2005), S1-9 allellerini, Pedryc ve ark.
(2006), S17-19 allellerini, Zhang ve ark. (2008), S9-S20 allelerini, Xu ve ark. (2010),
S17-26 allellerini tespit etmiglerdir.
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Son zamanlarda yapilan arastirmalar neticesinde Sc haplotipinin, S8 haplotipinin kismi
polen mutant1 oldugu ve bir insersiyon mutasyonu sonucunda ortaya ¢iktigi tespit

edilmistir (Vilanova ve ark. 2006; Halasz ve ark. 2007).

Pin tiplerinde genotip ss, Thrum tiplerinde ise Ss olup S geni s genine tam dominanttir.
Buna gore uyumlu melezler ancak farkli ¢igek yapili bitkiler arasinda olabilmektedir
(Pin x Thrum veya Thrum X Pin). Bunun sonucu olarak SS veya ss genotiplerine hat

yoktur (Sehirali ve Ozgen 2007)

Uyusmazlik genellikle bitki 1slah¢ilart i¢in sorun olmustur. Bu nedenle bitkilerde
uyusmazligr giderici Onlemler arasinda, stigmanin ¢ikarilmasi, erken tomurcuk
doneminde Onleyici madde olugmadan Once tozlama yapilmasi, sicakligi azaltarak
gelismeyi Onleyici maddenin olusumunu geciktirmek veya polen tiipiine gelismesi icin

daha uzun siire tanimak bulunmaktadir (Sehirali ve Ozgen 2007).

Halasiz ve ark. (2007), S1-5 allellerini, Jie ve ark. (2005), S1-9 allellerini, Pedryc ve
ark. (2006), S17-19 allellerini, Zhang ve ark. (2008), S9-S20 allelerini, Xu ve ark.
(2010), S17-26 allellerini tespit etmislerdir.

S-RNase’a dayali gametofitik kendine uyusmazlik sisteminde, polen stigmada da
bulunan S allelleri harig, diger S-RNaz'1 inhibe edebilir (De Franceschi ve ark. 2012).

Kendine uyusmazligin belirlenmesinde, kendileme ve melezleme yaparak meyve tutum
oranlarinin belirlenmesi, floresan mikroskopi teknigi kullanilarak disicik borusunda
polen tiipii biiylimesinin gozlenmesi ve molekiiler yontemlerle yapildigini
belirlemislerdir.(Choi ve Andersen, 2001; Wiinsch ve Hormoza, 2004; Lezzoni ve ark.,
2005; Beyhan ve Karakas, 2009; ipek ve ark., 2011; Erdem, 2012; Erdem ve ark.,
2013).

Sporofitik uyusmazlikta, ¢icek tozunun uyusmazlik 6zelligi, ¢igek tozunun iiretildigi
bitki tarafindan belirlenmektedir. Disicik borusunun ucundaki alleller ile poleni
olusturan ebeveyndeki alleller ortak olmasi durumunda uyumsuzluk durumu ortaya
cikar. Ornegin poleni olusturan ebeveyn S1 ve S2 allellerine sahip oldugunda bu

bitkinin tozlamis oldugu disi ¢igegin disicik borusunda da S1 veya S2 allellerinden
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herhangi birisi veya her ikisi olmasi durumunda, allellerin dominansi durumuna gore

uyusmazlik ortaya ¢ikar (Erdem ve ark., 2013).

1.3.2. Kaysi Tiiriinde S Alleller ile Tlgili Yapilmis Calismalar

Bolat ve Giileryliz (1994), Hasanbey c¢esidinde kendileme ve karsilikli tozlama
calismalar1 yapmiglar ve karsilikli tozlama sonucu meyve tutumunun daha yiiksek

oldugunu bildirmislerdir.

Tao ve ark. (2000, 2002), baz1 uyusmaz kayis1 ¢esitlerinin S genotiplerini belirlemek
amaciyla S-RNaz genine 6zgii bazi oligoniikleotitler sentezlemisler ve cesitlerde Sc, S3,

S7 allellerini tespit etmislerdir.

Badanes ve ark. (2000)’na gore, kayisilarda cigek biyolojisi ile ilgili olarak 1slahgilar
sinirlandiran iki 6zellik bulunmaktadir: Kendiyle uyusmazlik ve erkek kisirligi. Yetigkin
agaclarda bu fenotiplerin saptanmasina ihtiyag duyulmaktadir. Molekiiler teknikler
seleksiyonda yardimci1 markdrler sayesinde seleksiyonun etkinligini arttiran potansiyel
imkanlar sunmaktadir. Bu amacla yapilan calismada, bulked ayrimi analizi ile kombine
edilmis tesadiifi olarak amplifiye olmus polimorfik DNA markérleri (RAPD) bu
ozelliklerle iligkili markorlerin arastirilmasinda kullanilmistir. 228 primerin taranmasi
erkek-verimliligi ile iligkili bir markoriin belirlenmesini (M4-950) saglamistir. S
allelleriyle baglantili markdrler saptanamamustir. Ikinci bir yaklasimda cogiirlerde
primerlerin taranmasini icermekte ve erkek verimliligi ve Sc alleli ile iligkili iki markor
saptanmistir. Saptanan iki markor bu 6zelliklerin kalitsal ayriminda genotiplerin erken

belirlenmesine olanak saglamaktadir.

(Badanes ve ark. 2000), yilinda molekiiler tekniklerin seleksiyon c¢alismalarinda
seleksiyonun etkinligini arttiran potansiyel imkanlar sundugunu tespit etmislerdir.
Kayis1 ¢ogiirlerinde uyusmazlik ile ilgili baz1 primerler taramis ve Sc allelleriyle iliskili

iki marker saptamiglardir.

Paydas ve ark. (2001), Malatya’da yetistirilen 62 kayis1 ¢esidinde kendileme neticesinde
25 tanesinin kendine uyusur, Giilcan ve ark. (2006), yilinda Adana ve Malatya’da

yetistirilen 70 kayis1 ¢esidinin 32 tanesinin kendine uyusur oldugunu tespit etmislerdir.
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Onemli baz1 kayis1 genotiplerinde mevcut uyusmazlik durumlarinin bilinmemesi ciddi
ekonomik kayiplara neden olmaktadir. Kendine uyusmazlik, ¢esidin kendi poleniyle
meyve baglamasini engelledigi i¢in 1slah programlarinda arzu edilmeyen bir durumdur.
Bu nedenle kendine uyusmaz kayisi ¢esitleri elimine edilmektedir (Burgos ve ark. 1998;
Alburquerque ve ark. 2002). Uyusmazlik polende ve pistilde mevcut S allelleri

tarafindan yonetilmektedir.

Germplasmda bulunan kayisi genotiplerinin kendiyle uyusur olup olmadiklar: Vilanova
ve ark. (2005) tarafindan gelistirilen SRc-R (5’- GGCCATTGTTGCACAAATTG-3”)
ve Romero ve ark. (2004) tarafindan  gelistirilen  SRc-F  (5’-
CTCGCTTTCCTTGTTCTTGC-3’) primerleri  kullanilarak PCR  yapilmasiyla
belirlenmistir. Bu primerlerin birlikte kullaniimasiyla yaklasik 353 bg biiytikligiindeki
bant, kendiyle uyusur kayisi genotiplerinde ortaya ¢ikmaktadir.

Vilanova ve ark. (2005) daha onceden S allelleri belli olan 10 kayisi ¢esidi ve bu
cesitlerden 6 tanesinin birbirleriyle melezlenmesinden elde edilmis 6 adet melez bireyle
yaptiklari c¢alismada SRc-R ve SRc-F primer ¢iftini kullandiklarinda 353 bg

biiyiikliigiinde bant veren genotiplerin Sc allelini tagidiklarini belirlemiglerdir.

Erzincan’daki 63 yabani kayis1 genotipiyle yapilan bir calismada genotiplerin en fazla
S2 allelini igerdigi, Tiirkiye’nin dogusunda yetistirilen yerli kayist genotiplerinin biiytlik

oranda Sc alleli igermedigini bildirilmistir (Halasiz ve ark. 2013).

Kodad ve ark. (2013), 55 Fas yerel kayist genotipinden 37 tanesinin Sc alleli i¢erdigini,

bunlarin 33 tanesinin Sc alleli bakimindan homozigot oldugunu bildirmislerdir.

1.3.3. Kiraz Tiiriinde S Alleller ile lgili Yapilmis Calismalar

Kiraz gibi dogal olarak kendine uyusmaz tiirlerde kendine verimlilik karakteri 1slah
amaci i¢in oldukga ilging bir 6zellik ve gametofik sistemlerde kendine uyusmazligin
temellerinin arastirilmasinda giiclii bir aragtir. Bununla birlikte kirazda kendiyle
uyusurluk ¢ok nadir bir olaydir. Genetik kendine uyusmanin tiim cesitlerle kombine
edilmesi durumunda kiraz bahgeleri icin tozlayict cesitlere gerek kalmayacaktir. Zira

tozlayic1 cesitler genellikle pazarda ana cesitler kadar tercih edilmemektedir.
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Tozlayicilar, kiraz bahgelerinin yaklasik % 10“unu kapsamaktadir (Brown ve ark.
1996).

Kirazlardaki kendine verimlilik karakteri S lokusundaki monogenik olan S4 alleli

tarafindan belirlenmekte ve ebeveynlerin genetik yapilarina bagli olarak dollere

%50%75 ve %100 oraninda gegebilmektedir (Sansavini and Lugli,1996).

Kanada (Ontario)“da kiraz melezleme g¢aligmalar1 1917 yilinda baslatilmig ve 1925
yilindan itibaren yeni c¢esitler elde edilmeye baslanmistir. “Victor” ilk ¢esit olarak
piyasaya sunulmustur. Onceleri, erken ve/veya geg olgunlasan, sert meyve eti dokusuna
sahip, yiiksek aroma ve lezzette, ¢atlamaya dayanikli ve iri meyveli ¢esit elde etmeye
yonelik olarak baslayan islah ¢alismalarma 1970’11 yillarda kendine verimli ¢esit elde
edilmesine yonelik melezlemeler de ilave edilmis ve Van x Stella melezlenmesi ile bu
tiir calismalara baslanmistir. 1983 yilinda kendine verimli 6 ¢esit aday1 elde edilmis ve
bunlardan iki tanesi “Vandalay” ve “Tehrannive” olarak 1996 yilinda isimlendirilerek

piyasaya siiriilmiistiir (Kappel and Lay 1997).

Bazi Alman kiraz ¢esitleri i¢in melezleme ve polen tiipii gelisimi c¢aligmalariyla
uyusmazlik gruplar tanimlanmistir. Son zamanlarda piyasaya siiriilen Alma, Annabella
ve Bianca cesitleri ve bunlarin polen ebeveyni “Allers Spate” c¢esidinin, “Valera”
benzeri genetik yapida (S1S5) oldugu belirlenmistir. Kardes cesitler Oktavia ve Regina’
nin S1S3 yapida olup Erika, Valeska, Van ve Veniis“le uyusmaz oldugu ispatlanmistir.
Polen tiipii gelisimi galismalar1 kendine verimli Stella ve Sunburst S3-S4 ve Lapins S1-
S4 yapida oldugunu dogrulamistir. Kendine verimli ebeveynlerden elde edilen on iki
nesilden besi 1:1 oraminda ayrilma, yedisi ise sadece kendine verimli melezler

olusturmustur (Schmidt ve ark. 1998).

Sonneveld ve ark. (2001), kirazda S-uyusmazlik allellerinin PCR yontemi ile
belirlenmesi iizerine yaptiklari bir ¢alismada S1’den S6’ya kadar olan 6 adet S
uyusmazlik allellinin PCR yontemi ile belirleyebilmek amaciyla her S-uyusmazlik alleli

icin primer gelistirmislerdir.

Kiraz cesitlerinin ¢gogunda bahcge tesisinde tozlayici ¢esit kullanmay1 zorunlu kilan
uyusmazlik problemi bulunmaktadir. Kirazlarda goriilen uyusmazlik tipi gametofitik

uyusmazliktir (Wiinsch ve Hormaza, 2004).



2. BOLUM

MATERYAL VE YONTEM

2.1. Materyal

Calisma materyalini Kirgizistan’in farkli bolgelerinden toplanan farkli elma genotipleri
olusturmaktadir (Tablo 4). Elma materyalleri 4 farkl tiire ait olup (M. domestica, M.
kirghisorum, M. sieversii, M. niedzwetzkyana) seklindedir.

Tablo 2.1. Calismada Kullanilan Kirgizistan Orijinli Elma Genotipleri ve Bunlarin Ait

Oldugu Tiirler
Genotip No Tiir Genotip No Tiir
1 Malus kirghisorum 85 Malus domestica
2 Malus kirghisorum 86 Malus domestica
3 Malus kirghisorum 87 Malus sieversii
4 Malus kirghisorum 88 Malus sieversii
5 Malus kirghisorum 89 Malus sieversii
6 Malus kirghisorum 90 Malus sieversii
7 Malus niedzwetzkyana 91 Malus sieversii
8 Malus kirghisorum 92 Malus sieversii
9 Malus niedzwetzkyana 93 Malus sieversii
10 Malus kirghisorum 94 Malus sieversii
11 Malus kirghisorum 95 Malus domestica
12 Malus kirghisorum 96 Malus sieversii
13 Bilinmiyor 97 Malus sieversii
14 Malus kirghisorum 98 Malus domestica
15 Malus kirghisorum 99 Malus domestica
16 Malus kirghisorum 100 Malus domestica
17 Malus kirghisorum 101 Malus domestica
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18 Malus kirghisorum 102 Malus domestica
19 Malus kirghisorum 103 Malus domestica
20 Malus kirghisorum 104 Malus domestica
21 Malus kirghisorum 105 Malus domestica
22 Malus kirghisorum 106 Malus domestica
23 Malus kirghisorum 107 Malus sieversii
24 Malus domestica 108 Malus sieversii
25 Malus domestica 109 Malus sieversii
26 Malus kirghisorum 111 Malus sieversii
27 Malus kirghisorum 112 Malus sieversii
28 Malus kirghisorum 113 Malus sieversii
29 Malus kirghisorum 114 Malus sieversii
30 Malus sieversii 115 Malus sieversii
31 Malus sieversii 116 Malus domestica
32 Malus niedzwetzkyana 117 Malus domestica
33 Malus sieversii 118 Malus domestica
34 Malus kirghisorum 119 Malus domestica
35 Malus domestica 120 Malus domestica
36 Malus domestica 121 Malus domestica
37 Malus sieversii 122 Malus domestica
38 Malus domestica 123 Malus domestica
39 Malus domestica 124 Malus domestica
40 Malus domestica 125 Malus domestica
41 Malus niedzwetzkyana 126 Malus domestica
42 Bilinmiyor 127 Malus domestica
43 Malus kirghisorum 128 Malus domestica
44 Malus kirghisorum 129 Malus domestica
45 Malus kirghisorum 130 Malus domestica
46 Malus kirghisorum 131 Malus domestica
47 Malus kirghisorum 132 Malus domestica
48 Malus kirghisorum 133 Malus domestica
49 Malus kirghisorum 134 Malus spp.

50 Malus kirghisorum 135 Malus sieversii
51 Sar1 Celek Akalma 136 Malus sieversii
52 Krimskiy Zimniy 137 Malus domestica
54 Kirgizskiy Zimniy 138 Malus domestica
56 Suzak Saris1 139 Malus kirghisorum
57 Rashida 40 Malus sieversii

17
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Tablo 2.1.’%in devamia...

58 Biskek Kanat 141 Malus domestica
59 Biskek — 1) 142 Malus domestica
60 Colpanbay 143 Malus domestica
61 Rozmarin 144 Malus sieversii
62 Simirenko 146 Malus domestica
63 Aygiil 147 Malus domestica
64 Kandil Sinap 148 Malus domestica
65 Alma Ata Aport 149 Malus domestica
69 Sabran 150 Malus domestica
80 Bilinmiyor 151 Malus kirgishorum
81 Bilinmiyor 152 Malus domestica
82 Bilinmiyor 153 Malus domestica
83 Malus domestica
84 Malus domestica

2.2. Yontem

2.2.1. DNA izolasyonu

DNA izolasyonlart Doyle ve Doyle (1990)’un yonteminden modifiye edilmis CTAB
protokoliine gore yapilmistir. Buna gore; 50 mg gen¢ yaprak dokusu ‘roller pres’ ile
ezilerek ve ayni anda tizerine 1.2 ml ekstraksiyon buffer (1.4 M NaCl, 20 mM EDTA,
100 mM Tris-HCL (pH 8),% 2 CTAB, ve 1.2 ul beta-mercaptoethanol) eklenerek elde
edilen karigim tiipe alinmistir. Bu tiipler 6nceden hazirlanmis 62 °C’deki suda birkag
kez ters yiiz edilerek 1 saat boyunca inkiibe edilmistir. Bir saat sonra tiiplerin iizerine
600 pl cloroform: octanol (24:1) eklenmis, ters yiiz edilerek iyice karistirilarak ve
14000 rpm’de 5 dk siireyle santrifiij (Genofuge 16M, Techne Co. Cambridge, UK)
yapilmistir. Stvi kisim pipetle alinarak temiz bir tiipe aktarilmis ve lizerine 600 pl soguk
isopropanol eklenerek hafif¢e karistirilmis vel4000 rpm’de 1 dk santrifiij yapilmis ve
stv1 kisim tiipten uzaklastirilmistir. Uzerine 500 pl yikama ¢ozeltisi (%76 ETOH, 10
mM NH4Ac) eklenerek 14000 rpm’de 2 dk santrifiij yapilmistir. Sivi kisim tiipten
uzaklastirilmis, pellet iizerine 200 pul TE (10 mM Tris, 0.1 mM EDTA, pH 7.4) ilave
edilerek ve 10 pg/ml son konsantrasyonda olacak sekilde RNAse eklenmistir. 370C’de
30 dk inkiibe edilerek iizerine 200 TE ve 15 pl amonyum asetat (10 M, pH 7.7) ilave

edilmistir. Son olarak ¢ozelti lizerine 800 pl soguk etanol ilave edildikten sonra 30 dk
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bekletilmistir. 14000 de 2 dk santrifiij yapilmis ve sulu kismui dikkatlice dokiildiikten
sonra pelletin bir miktar kurumasi saglanmustir. Uzerine 200 ul TE eklenerek -200C’de

muhafaza edilmistir.

2.2.2. DNA Miktar ve Safliginin Belirlenmesi

Izole edilen DNA miktar1 (konsantrasyonu) A260 ve A280 O.D. (Optical density)’de
Olciim yapilarak Nanodrop Spectrophotometer (ND1000) cihazinda belirlenmistir.
Ornek DNA’larmin safliginin belirlenmesi igin, DNA’lar 1X TAE (Tris-Asetat-EDTA)
tampon igerisinde % 1°lik agaroz jele yiiklenerek 60 V gerilimde 1 saat yiiriitiilmiistiir.
Daha sonra goriintiileme islemi igin, agaroz jel 5 ul EtBr (Etidyum Bromid) / 100 ml saf
su i¢inde 20 dakika yavasca karistirilarak boyanmusitr. Sonrasinda saf su ile durulanan
jel G-box SYNGENE gorintileme sistemi ile UltraViyole (UV) 1sik altinda

goriintiilenmistir.

2.2.3. S Allellerine Ozgii PCR Analizleri
PCR Dongii Programa:

94 oC 1 dk 6n denatiirasyon

94 oC 30 sn DNA’ nin ¢ift iplik¢iginin ayrilmasi (denatiirasyon)-------------- 30 Dongii
55-66 oC 30 sn primer baglanmasi (annealing) --30 Dongti
72 oC 1 dk yeni iplik¢igin uzamasi (extension) --30 Dongti

72 oC 7 dk son uzama
4°C o0

PCR programinda kullanilmis olan primerlerin baglanma(annealing) sicakliklar1 daha
onceden yapilmis olan Gradient PCR metodu ile her primer icin ayr1 ayr tespit
edilmistir. Baglanma (annealing) sicakliklar1 belirlendikten sonra 137 adet genotip 21
adet primer c¢ifti ile ayr1 ayr1 PCR yapilmistir. Calismada kullanilacak olan ve asagida
verilen 21 primer ¢ifti Long ve ark. (2010), Albuquerque ve ark. (2011) ve Heo ve ark.

(2011) tarafindan elmalardaki S allellerinin belirlenmesi i¢in kullanilmistir.
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Primer Sekans
1 MdS1SpF TGTAAGGCACCGCCATATCATAC
1 MdS1SpR CAACCTCAACCAATTCAGTCAATGA
2 MdS2SpF AACATGAATCGAAGTGAATTATTTA
2 MdS2SpR TTGAGGTTTGGTTCCTTACCATG
3 MdS3SpF GGCGAAAATTAAACCGGAGAAGAA
3 MdS3SpR CCTCTCGTCCTATATATGGAAATCAC
4 MdS4SpF ATTGCAAGACAAGGAATCGTCGGAA
4 MdS4SpR AGAAATGTGCTCTGTTTTTATCG
5 FTC222 CAATCGAACCAATCATTTGGT
5 FTC224 GGTGTCATATTGTTGGTACTAATG
6 MdS7SpF AGTAAATCAACCGTGGATGCTCAG
6 MdS7SpR TTACAATATCTACCTGTTTCCTGGG
7 MdS9SpF CCACTTTAATCCTACTCCTTGTAGA
7 MdS9SpR TCAATTTCCTTCTGTGTCCTGAATT
8 FTC12 CCAAACGTACTCAATCGAAG
8 FTC228 ATGTCGTCCCGTGTCCTGAATC
9 MdS11SpF AAATATTGCAAGGCGCCGC
9 MdS11SpR TTTCAATATCTACCAGTCTCCGGC
10 MdS19SpF GCCTTCAAACAAGAATGGACC
10 MdS19SpR TCAATATCCACCAATGACCTGTT
11 MdS20SpF GTTGTGGCCTTCAGACTCG
11 MdS20SpR GGCCAACTACTTTTATTTTTCATC
12 MdS21SpF AAGTAATTGCCCGATAAGGAACATA
12 MdS21SpR AGTTTATGAAATGTTCTCCGCTGTA
13 A29PL TATAAACATGGCTCCTGT
13 A29PR TCGTTTGGCACTTGAGTT
14 MdS24SpF ATGGCTCCTGTGCGTCTTCCC
14 MdS24SpR CGTCATCCGTGTATAGGGCAACT
15 MdS26SpF TCCATCAAACGTGACTTCTCAT
15 MdS26SpR ATCCTTCAGCATCCTGATTCG
16 MdS31SpF TGACCCAAAATATTGCAAGGCGC
16 MdS31SpR TTTCAATATCTACCAGTCTCCGGC
17 MdS44SpF GCATGGTAGGACCTGACCCAAGTA
17 MdS44SpR TCTCAACCAATTGAGTCGTCGTACC
18 MdS45SpF CCAGAAGGTTGCAAGACACAGAAAT
18 MdS45SpR AGTTTTGGTGCCTTATTGTTGGTAC
19 MdS46SpF CCCAACGTGCTCGATCGAACA
19 MdS46SpR TCAATTTCCTTCTGTGTCCAGAATC
20 FTC5 TCCCACAATACAGAACGAGA
20 OWB249 CAATCTATGAAATGTGCTCTG
21 FTC10 CAAACATGGCACCTGTGGGTCTCC

N
[

FTC11

TAATAATGGATATCATTGGTAGG




21

2.2.4. Elektroforez ve Jel Goriintiileme Calismalar:

PCR caligmalarindan elde edilen PCR iirlinlerine 3 pl yiikleme bufferi (20 ml gliserol
(% 40), 30 ml steril su, 0.05 g bromofenol blue) eklenmistir. Elde edilen karigim % 2.5
luk agaroz jele yiiklenerek 115 V elektrik akimi altinda 3.5 saat siireyle kosturulmustur.
Agaroz jelin hazirlanmasinda 1X TBE bufferi (89 mM Tris, 89 mM Borik Asit, 2 mM
EDTA) kullanilmis ve igerisine 25 pl (10 mg/ml) etidium bromide ¢ozeltisi eklenmistir.
Elektroforez tanki yine 1X TBE bufferi ile doldurulmus ve agaroz jel tankin igerisine
yerlestirilmistir. Biitiin elektroforez islemlerinde agaroz jele 5 pul 100 bp DNA Ladder
standart olarak yliklenmistir. Elektroforez isleminden sonra jeller bilgisayara bagli olan
jel goriintiileme {initesine alinarak UV altinda jel goriintiileri bilgisayara kaydedilmis ve
Her bir primer i¢in elma genotiplerinde elde edilen bantlar belirlenmistir. Bantlarin
biiyiikliikleri ve hangi S allelelini ifade ettikleri primerlerin alinmis oldugu o6nceki
caligmalarda mevcuttur. Buna gore her bir elma genotipinin hangi S allellelerini

bulundurdugu ortaya konulmustur.



3. BOLUM

BULGULAR ve TARTISMA

3.1. Molekiiler Sonuclara Ait Bulgular

Calismada kullanilan primerlere ait bulunan bp uzunlar1 Tablo 5’de yer almaktadir.
Primerlerin baz uzunluklarinin belirlenmesinde daha 6nce yapilan Broothaerts., 2003 ve
Long ve ark., 2010 c¢alismalar1 referans alinmistir. Calisgmada kullanilan primerlere ait
baz uzunluklari 21050 bp ile 700bp£50 arasinda degisim gostermistir. En kisa baz
uzunlugu MdS46 primer kombinasyonundan elde edilirken, en uzun baz1t MdS1 primer

kombinasyonu meydana getirmistir.

Tablo 3.1. Skorlanabilir bant elde edilen primerler, beklenen ve bulunan baz

uzunluklar

Primer Sekans
1 MdS1SpF TGTAAGGCACCGCCATATCATAC
1 MdS1SpR CAACCTCAACCAATTCAGTCAATGA
2 MdS2SpF AACATGAATCGAAGTGAATTATTTA
2 MdS2SpR TTGAGGTTTGGTTCCTTACCATG
3 MdS3SpF GGCGAAAATTAAACCGGAGAAGAA
3 MdS3SpR CCTCTCGTCCTATATATGGAAATCAC
4 MdS4SpF ATTGCAAGACAAGGAATCGTCGGAA
4 MdS4SpR AGAAATGTGCTCTGTTTTTATCG
5 FTC222 CAATCGAACCAATCATTTGGT
5 FTC224 GGTGTCATATTGTTGGTACTAATG
6 MdS7SpF AGTAAATCAACCGTGGATGCTCAG
6 MdS7SpR TTACAATATCTACCTGTTTCCTGGG
7 MdS9SpF CCACTTTAATCCTACTCCTTGTAGA
7 MdS9SpR TCAATTTCCTTCTGTGTCCTGAATT
8 FTC12 CCAAACGTACTCAATCGAAG
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8
9
9
10
10
11
11
12
12
13
13
14
14
15
15
16
16
17
17
18
18
19
19
20
20
21
21

FTC228
MdS11SpF
MdS11SpR
MdS19SpF
MdS19SpR
MdS20SpF
MdS20SpR
MdS21SpF
MdS21SpR
A29PL
A29PR
MdS24SpF
MdS24SpR
MdS26SpF
MdS26SpR
MdS31SpF
MdS31SpR
MdS44SpF
MdS44SpR
MdS45SpF
MdS45SpR
MdS46SpF
MdS46SpR
FTC5
OWB249
FTC10
FTC11

ATGTCGTCCCGTGTCCTGAATC
AAATATTGCAAGGCGCCGC
TTTCAATATCTACCAGTCTCCGGC
GCCTTCAAACAAGAATGGACC
TCAATATCCACCAATGACCTGTT
GTTGTGGCCTTCAGACTCG
GGCCAACTACTTTTATTTTTCATC
AAGTAATTGCCCGATAAGGAACATA
AGTTTATGAAATGTTCTCCGCTGTA
TATAAACATGGCTCCTGT
TCGTTTGGCACTTGAGTT
ATGGCTCCTGTGCGTCTTCCC
CGTCATCCGTGTATAGGGCAACT
TCCATCAAACGTGACTTCTCAT
ATCCTTCAGCATCCTGATTCG
TGACCCAAAATATTGCAAGGCGC
TTTCAATATCTACCAGTCTCCGGC
GCATGGTAGGACCTGACCCAAGTA
TCTCAACCAATTGAGTCGTCGTACC
CCAGAAGGTTGCAAGACACAGAAAT
AGTTTTGGTGCCTTATTGTTGGTAC
CCCAACGTGCTCGATCGAACA
TCAATTTCCTTCTGTGTCCAGAATC
TCCCACAATACAGAACGAGA
CAATCTATGAAATGTGCTCTG
CAAACATGGCACCTGTGGGTCTCC
TAATAATGGATATCATTGGTAGG

Broothaerts (2003) tarafindan yapilan elma s allel ¢alismasinda FTC primerleri

kullanilmistir ve bu ¢alisma sonuglarina gore FTC primerlerinde baz uzunluklar1 194 bp

ile 920 arasindadir. Mevcut ¢calismamizda sadece FTC222-FTC224 primeri kullanilmig

olup, bu primer ciftinden elde edilen baz uzunlugu aragtirmaci tarafindan yapilan

calismadaki degerler arasinda yer aldig1 i¢in calismalar benzer 6zellik gostermektedir.

Long ve ark. (2010) tarafindan yapilmig arastirma ile tasarlanan S allellerine 6zgii

primerlerin(MdS) baglanma sicakligi 55 ila 63 °C arasinda oldugu bulunmustur.

Calismamizda kullanilan MdS primerlerinin baglanma sicakliklar1 arastirmacinin elde

ettigi primer baglanma sicaklar ile farkli oldugu gézlemlenmistir.
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Long ve ark. (2010) tarafindan yapilan ¢alismada, kullanilan MdS primer ¢iftlerinin baz

uzunluklar1 calismamizda kullanilan MdS primerlerinden elde ettigimiz baz uzunluklari

ile benzerlik gostermektedir.

Long ve ark. (2010) tarafindan yapilan arastirmada Cin Ulusal Elma Koleksiyon’undan

alman elma Orneklerinde c¢ogunlukla S1 alleline rastlanirken, bizim c¢alismamizda

Kirgizistan’in farkli bolgelerinden toplanan elma orneklerinde ¢ogunlukla S46 alleline

rastlanmustir.

Tablo 3.2. Calismada Kullanilan Genotipler ve Bu Genotiplerde Belirlenen S Alleller

Genotip S allel Tiir Genotip S allel Tiir
1 S46 Malus kirghisorum 35 S23-S19S-46 Malus domestica
2 S9-S46 Malus kirghisorum 36 S9-S46 Malus domestica
3 S9-546 Malus kirghisorum 37 S19-S46 Malus sieversii
4 S26-S46 Malus kirghisorum 38 S46 Malus domestica
5 - Malus kirghisorum 39 S2-S19-S46 Malus domestica
6 S4-S19 Malus kirghisorum 40 S46 Malus domestica
7 - Malus niedzwetzkyana 41 S1-S46 Malus niedzwetzkyana
8 - Malus kirghisorum 42 S1 Bilinmiyor
9 S46 Malus niedzwetzkyana 43 - Malus kirghisorum
10 - Malus kirghisorum 44 S46 Malus kirghisorum
11 S46 Malus kirghisorum 45 S46 Malus kirghisorum
12 - Malus kirghisorum 46 S1-5S46 Malus kirghisorum
13 S19-S46 Bilinmiyor 47 S46 Malus kirghisorum
14 S19-S46 Malus kirghisorum 48 S23-546 Malus kirghisorum
15 S9-546 Malus kirghisorum 49 S26 Malus kirghisorum
16 S19 Malus kirghisorum 50 S46 Malus kirghisorum
17 - Malus kirghisorum 51 S11-S46 Malus domestica
18 - Malus kirghisorum 52 S46 Malus domestica
19 S2 Malus kirghisorum 54 - Malus domestica
20 S9 Malus kirghisorum 56 S1-54 Malus domestica
21 S23-S9 Malus kirghisorum 57 S1-S19 Malus domestica
22 - Malus kirghisorum 58 - Malus domestica
23 - Malus kirghisorum 59 - Malus domestica
24 S4-546 Malus domestica 60 - Malus domestica
25 S26-S46 Malus domestica 61 - Malus domestica
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26 - Malus kirghisorum 62 S1-S46 Malus domestica
27 - Malus kirghisorum 63 - Malus domestica
28 S9-526 Malus kirghisorum 64 S26-546 Malus domestica
29 S4-S9-S46 Malus kirghisorum 65 S46 Malus domestica
30 S9-519546 Malus sieversii 69 - Malus domestica
31 S46 Malus sieversii 80 S9-S46 Malus domestica
32 S46 Malus niedzwetzkyana 81 S9-S46 Malus domestica
33 S46 Malus sieversii 82 S46 Malus domestica
34 S9-546 Malus kirghisorum 83 S46 Malus domestica
84 S9-S46 Malus domestica 118 S46 Malus domestica
85 S46 Malus domestica 119 S46 Malus domestica
86 S9-S46 Malus domestica 120 S19-S46 Malus domestica
87 S1-546 Malus sieversii 121 S9-S46 Malus domestica
88 S46 Malus sieversii 122 - Malus domestica
89 S2-S19-S46 Malus sieversii 123 S46 Malus domestica
90 S46 Malus sieversii 124 S1-S24-S46 Malus domestica
91 S1-S46 Malus sieversii 125 S46 Malus domestica
92 S2-546 Malus sieversii 126 S46 Malus domestica
93 - Malus sieversii 127 - Malus domestica
94 S$19-S24S46 Malus sieversii 128 - Malus domestica
95 S46 Malus domestica 129 S46 Malus domestica
96 S19-S46 Malus sieversii 130 - Malus domestica
97 S46 Malus sieversii 131 S46 Malus domestica
98 S46 Malus domestica 132 S46 Malus domestica
99 S46 Malus domestica 133 S46 Malus domestica
100 - Malus domestica 134 S46 Malus spp.
101 S9-S46 Malus domestica 135 S46 Malus sieversii
102 S46 Malus domestica 136 - Malus sieversii
103 S2-59-S46 Malus domestica 137 - Malus domestica
104 S23-524-546 Malus domestica 138 S46 Malus domestica
105 S23-S7-S46 Malus domestica 139 - Malus kirghisorum
106 S46 Malus domestica 140 S46 Malus sieversii
107 S46 Malus sieversii 141 - Malus domestica
108 S46 Malus sieversii 142 - Malus domestica
109 S1-S46 Malus sieversii 143 S46 Malus domestica
110 - Malus sieversii 144 S46 Malus sieversii
111 S1-S19 Malus sieversii 146 S46 Malus domestica
112 S46 Malus sieversii 147 - Malus domestica
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113 S2 Malus sieversii 148 - Malus domestica
114 S46 Malus sieversii 149 - Malus domestica
115 S46 Malus sieversii 150 - Malus domestica
116 S46 Malus domestica 151 - Malus kirgishorum
117 S46 Malus domestica 152 S46 Malus domestica
153 - M. domestica

Elde edilen bulgulara gore 5, 7, 8, 10, 12, 17, 18, 22, 23 26, 27, 43, 54, 58, 59, 60, 61,
63, 69, 93, 100, 110, 122, 127, 128, 130, 136, 137, 139, 141, 142, 147, 148, 149, 150,
151, 153, numarali genotiplerde c¢alismamizda kullanilan markirlar ile iligkili higbir
uyusmazlik alleline rastlanmamustir. 1, 2, 3,4, 9, 11, 13, 14, 15, 24, 25, 29, 30, 31, 32,
33, 34, 35, 36, 37, 38, 39, 40, 41, 44, 45, 46, 47, 48, 50, 51, 52, 62, 64, 65, 80, 81, 82,
83, 84, 85, 86, 87, 88 89, 90, 91, 92, 94, 95, 96, 97, 98, 99, 101, 102, 103, 104, 105,
106, 107, 108, 109, 112, 114, 115, 116, 117, 118, 119, 120, 121, 123, 124, 125, 126,
129, 131, 131, 132, 133, 134, 135, 138, 140, 143, 144, 146, 152, numaral1 genotiplerde
s46 alleline rastlanmistir. Bununla birlikte S2 alleline 19, 39, 89, 92, 103, 113, numarali
genotiplerde, S1 alleline ise 41, 42, 46, 56, 57, 62, 87, 91, 109, 111, 124, numarali

genotiplerde bulunmustur. S11 alleli sadece 51 numarali genotipte bulunmustur.

Tablo 3.2.”ye gore, Malus kirghisorum tiiriinde S46, S26, S2, S9, S1, S23 olmak iizere 6
farkli uyusmazIlik alleli bulunmus olup Malus domestica tiiriinde genel olarak ise S4,
S46, S9, S2, S19, S23, S24, S7 allelleri bulunmustur. Malus sieversii tiiriinde S19, S46,
S1, S2, S24 allellerini igermektedir. Malus niedzwetzkyana tiiriinde iki genotip (9 ve 32)
sadece S46 uyusmazlik allelini tasirken, bir genotip (41) S1 ve S46 allellerini
tasimaktadir. Malus domestica tiirline ait ¢esitlerden bazilarinda ise S allel dagilimi1 su
sekilde tespit edilmistir. No 51 (Sar1 Celek Akalma) S11 ve S46 allelini No 52
(Krimskiy Zimniy) s46 , Tip No 56, (Suzak Saris1) S1 ve S4, No 57 (Rashida) S1, S19
No 62 (Simirenko) S1, S46, No 64 (Kandil Sinap) S26-S46, No 65 (Alma Ata Aport)
S46 allelerini tasimaktadirlar. Genel olarak degerlendirildiginde, S1 ve S 46 allelleri,
uyusmazlik alleli tespit edilen 4 tiirde de bulunmaktadir. Ancak tiirlere ait biitiin

genotiplerde bu alleller bulunmamaktadir.

Tabloya gore kullanilan 137 genotipten 35 tanesinde S allel durumu belirlenemez iken,

geriye kalan genotiplerde PCR fiiriinlerinde bant olusumu gézlenmistir.
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Broothaerts (2003), yilinda Belgika’da elmalarda S allel durumlarimi belirlemek
amaciyla yiirlitmiis oldugu calismada, elma koleksiyon bahgesindeki genotiplerde S1 ile
S28 arasinda degisen 20 farkli allel belirlemislerdir. Mevcut calismada S allel
durumunda benzerlikler olmasina ragmen, S46 alleline kadar allel belirlenmistir. Bu

farkliligin sebebi calismada kullanilan genotiplerin farkli olmasindan kaynaklanabilir.

Rozemarijn ve ark. (2010), yapmis olduklar1 ¢aligmada 140 elma g¢esidi, 196 M.
sylvestris genotipi ve 27 adet M. sylvestris M. domestica melezinde s allel durumlarini
belirlemiglerdir. Caligma sonuglarima goére S allel profilleri S1 ile S47 arasinda
degisiklik gostermistir. Mevcut calismamizda S allel durumu S1 ile S46 arasinda

degismis ve benzer 6zellik tagimaktadir.

Heo ve ark. (2011), Fuji elmas: ve bu elmalarin tohumdan ¢ogaltilmis bireylerinde s
allel durumunu belirlemek amaciyla yiiriitmiis olduklar1 molekiiler ¢calisma sonucunda

S1 ile S9 arasinda degisen alleller tespit etmislerdir.

Jie ve ark. (2005), 5 Cin ¢esidi ve Katy’de yaptiklart bir ¢alismada kendine verimsiz
olan Cin gesitlerinde yapilan kendilemelerden PCR ¢alismalarina uyumlu sonuglar elde
ederken, kendine verimli olarak c¢aligmaya aldiklari Katy’nin PCR c¢alismalarinda
tahmin edilen S allellerinin S5S6 oldugunu ancak kendileme ¢alismalari sonucunda da

kendiyle uyusur bir ¢esit oldugunu (%17.6) bildirmislerdir.

Islahgilar agisindan ise S allel kombinasyonunun bilinmesi, yeni c¢esitlerin eldesinde
melezlemelerde segilecek ebeveynler acisindan biiyilk Onem tasimaktadir. Kiraz
cesitleri S allel kombinasyonuna gére uyusmazlik gruplari altinda toplanmaktadirlar.
Kirazlarda 2004 yilina kadar 26 adet uyusmazlik grubu tespit edilmis olup (Tobutt ve
ark. 2004) yine son yillarda yapilan c¢aligmalarda kirazlarda yeni uyusmazlik gruplar
belirlenmis ve bu say1 41%“e ulasmistir (Marchese ve ark. 2008; Gisbert ve ark. 2008;
Lacis ve ark. 2008). PCR bazli metodun gelistirilmesi bu konudaki ¢alismalara ivme
kazandirmistir. Giintimiizde PCR esasli metot kirazlarda S allel kompozisyonunu (S1
den S25%e kadar) belirlemede yogun bir sekilde basariyla kullanilmaktadir (Wiinsch and
Hormaza 2004; Marchese ve ark. 2008; Gisbert ve ark. 2008; Lacis ve ark. 2008).

Tiirkiye’de bulunan yerli kiraz ¢esitleri ile Avrupa’da yetistirilen Onemli kiraz

cesitlerinde en yaygin bulunan S alleli S3* diir. Ayrica S12 alleli Avrupa ¢esitlerinde
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nadir bulunmasma ragmen bizim cesitlerimizde nispeten yaygindir (Tobutt ve ark.
2004; Ipek ve ark. 2011). Ulkemizde yetisen en 6nemli kiraz ¢esidimiz olan 0900 Ziraat
S3S12 yapisina sahip olup yabanci gesitlerle basarili bir sekilde tozlanabilmektedir.

Ulkemizde son yillarda gerek iiniversitelerde ve gerekse arastirma enstitiilerinde
biyoteknoloji konusundaki c¢alismalar hiz kazanmistir. Bitki genetik kaynaklari ile
ilgilicalisma alanlarinda, 6zellikle genetik gesitliligin belirlenmesi, in situ ve ex situ
muhafazasi, genetik haritalama gibi amaclar incelenen konularin basinda gelmektedir

(Tan ve ark. 2005).

Kiraz cesitleri S allel kombinasyonuna gore farkli uyusmazlik gruplan altinda
toplanmaktadirlar. Kirazlarda 1990’11 yillarda 14 adet uyusmazlik grubu bilinmekte iken
yapilan son g¢alismalarla bu say1 41°e ulasmistir (Gisbert ve ark.,2008). PCR bazh
metodun gelistirilmesi bu konudaki ¢aligmalar1 hizlandirmistir. Giiniimiizde PCR esash
metot kirazlarda S allel kompozisyonunu (S1°’den S25’¢ kadar) belirlemede yogun bir
sekilde basariyla kullanilmaktadir (Wiinsch ve Hormaza 2004a; Marchese ve ark., 2008;
Lacis ve ark., 2009).

Diinya’da yetistirilmekte olan standart kiraz c¢esitlerinin S allelleri bilinmektedir. Son
yillarda yurt disinda bu konuda oldukca fazla sayida ¢alisma yapilmis ve bir ¢ok iilke kiraz
cesit ve genotiplerinin S allellerini ortaya koymustur. Halen S allelleri incelenmemis kiraz
genotipleri ve 1slah c¢alismalar1 sonucunda ortaya ¢ikarilan yeni genotipler {iizerinde
caligmalar devam etmektedir (Wiinsch ve Hormaza, 2004 a, b ,c, d; Iezzoni ve ark., 2005)
Kontrollii melezleme yapilarak meyve tutumunun belirlenmesi ve floresan mikroskopi
yonteminin yaninda son yillarda bu iki metoda ilave olarak molekiiler yontemler
uygulanmaya baslamustir. ilk iki yontemde karsilasilabilecek bazi olumsuzluklar ve
uygulama zorluklar1t nedeniyle her ii¢ yOntemin birlikte uygulandigi calismalarin
sonuglarinin ¢ok daha giivenilir olabilecegini sdyleyebiliriz (Boskovic ve ark., 2000;

Wiinsch ve Hormaza, 2004a; Iezzoni ve ark., 2005).

PCR (Polymerase Chain Reaction=Polimeraz Zincir Reaksiyonu) teknigine dayali
uyusmazligin belirlenmesinde uygulanan yontemler sirasiyla; DNA izolasyonu, PCR ve
Elektroforez sonucunu yorumlamadir (Wiinsch ve Hormaza, 2004a, b, c, d; Schuster ve

ark., 2007; Ipek ve ark., 2011).
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Sheick ve ark. (2018), 7 farkli elma tiirlerinin ¢igekleri arasinda yapmis olduklari
calismada yeni S allel belirlemeyi amacglamislardir. Calisma sonuglarina gore
kullandiklar1 elmalarda farkli alleller tespit etmislerdir. Mevcut ¢alismada kullanilan
baz1 genotiplerde S allel durumlart belirlenememistir, dolayisiyla yeni S allel
primerlerinin bu genotiplerde denenmesi neticesinde yeni bantlar ve s alleller

belirlenebilir.



4. BOLUM

SONUC ve ONERILER

4.1. Sonug ve Oneriler

Meyvecilikte uyusmazliklar pratik olarak iki agidan 6nem tagimaktadir. Bunlardan
birincisi ¢esitlerin kendi kendini dolleyememesi, ikincisi ise bazi ¢esitlerin karsilikl

olarak birbirlerini dolleyememesidir.

Uyusma, verim iizerinde onemli bir rol oynadigindan, yiiksek diizeyde {iriin almanin
birinci sartt kendine uyusma durumunun bilinmesidir. Eger ¢esit kendiyle uyusmaz ya

da kismen uyusur ise, uygun bir tozlayici ¢esitle birlikte bahge tesis edilmelidir.

Bu tez calismasinda; oOncelikle bir¢ok meyve tiirlinde ekonomik olarak iiriin
aliabilmesi ic¢in yetistirilecek cesidin dollenme biyolojilerinin bilinmesi ve genel
olarak, meyve agaclarinda, ¢icegin meyveye doniisiimil i¢in tozlanma ve ddéllenmenin
gerceklesmesi gerekmektedir. Bu nedenle ¢esitlerin dollenme biyolojilerinin bilinmesi

ve uygulamaya aktarilmasi 6nem arz etmektedir.

Yetistirilecek ¢esitten yiiksek diizeyde iiriin almanin birinci sarti, ¢esidin kendiyle
uyusma durumunun, verim iizerinde onemli bir rol oynadigimin bilinmesidir. Kendine
uyusmazlik, tozlanmada basarisizliga onciiliik edebilmekte ve bu nedenle tek cesitle
kurulmug bir bahcede verim diisiikliigline neden olmaktadir. Halen tesis edilmis
bahgelerde cesitlerin uygun tozlayicilar1 hakkinda bir belirsizlik bulunmaktadir. Eger
cesit kendiyle uyusmaz ya da kismen uyusur ise, uygun bir tozlayict gesitle birlikte
bahge tesis edilmelidir. Bilindigi iizere tesis edilmis bahgelerde g¢esitler arasinda
uyusmazlik olmasi daha sonra ise tozlanma ve ddllenme olaylar1 olmadigindan iiriin

alinamamaktadir, bu durumun kismen ya da tamamen ortadan kaldirilmasi ile beraber
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verim artigin1 saglamak iizere c¢alismamizda mevcut uygun tozlayici populasyonuna

katki saglamak hedeflenmistir.

Cesitlerin uyusmazlik allellerinin bilinmesi kombinasyon se¢iminde kayisi 1slahi
konusunda ¢alisma yapan bilim adamlar1 agisindan da olduk¢a 6nemlidir. Bu nedenle
Kirgizistan genelinde yetistirilen bazi elma ¢esitlerinin uyusmazlik allellerinin
molekiiler tekniklerle ortaya ¢ikarilmast meyveciligimizin ilerlemesine katki

saglayacaktir.

Yapilmis olan bu yiiksek lisans tez ¢alismasinda Erciyes Universitesi Ziraat Fakiiltesi
biinyesinde yer alan ve birbirinden farkli genotiplerin bulundugu Elma Genetik
Kaynaklar1 Parselindeki 137 genotipte S allel profilleri ortaya konulmustur. Bu sayede
koleksiyon bahgesinde yer alan tiplerinin ve tiirlerin s allel durumunun belirlenerek
1slah c¢alismalarinda kullanilmasina imkan saglayacak zemin olusturulmustur. Bu
genotiplerle bahge tesisinde yeterli déllenmenin olusmasi amaciyla farkli S allellerine
sahip olan c¢esit ve tiplerin ayn1 bahgede kullanilmasina 6zen gosterilmesinde yarar

vardir.
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