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Bu calismada SSR markor teknigi kullamlarak antepfistigimin  genetik
baglant1 haritasinin  olusturulmast amaglanmustir. ‘Siirt” x ‘Bagyolu’ cesitleri
arasindaki melezlemeye ait 89 F1 bitkis ile ‘double pseudo-testcross haritalama
metodu uygulanarak iki ayri1 genetik baglanti haritast olusturulmustur. Bu
arastirmada agilim gosteren 105 SSR primer ciftinden 129 markor haritalanmustir.
‘Siirt’ cesidi genetik haritast 70 SSR markoru icermis ve her bir baglanti grubu
basina disen ortalama markor sayisi 4.6 adet olmustur. ‘Bagyolu’ genotipi genetik
haritasi toplamda 85 SSR markéril icermis ve her bir baglanti grubu basina disen
ortalama markodr sayisi 5.6 adet olmustur. ‘Siirt’ genetik haritasi toplamda 15
baglant1 grubunda 671 cM uzunluga ve 9.5 cM ortalama markér yogunluguna sahip
olurken, ‘Bagyolu’ genetik haritasi ise toplamda 761.2 cM uzunluga ve 8.9 cM
ortalama markor yogunluguna sahip olmustur. Sonug¢ olarak, bu calismada
antepfistiginin - SSR - markorleri  ile yapilan ilk genetik baglanti haritast
olusturulmustur. Bundan sonra yapilacak olan antepfistigi genetik haritalama
calisgmalarinda daha fazla genom icerigine sahip daha yiksek yogunluklu doymus
genetik haritalar elde etmek icin daha fazla sayida acilim gosteren dominant ve
kodominant markdrler kullamlmalidir.

Anahtar Kelimeler: Antepfistigi, SSR, Genetik haritalama, Mikrosatellit




ABSTRACT
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GENETIC MAPPING IN PISTACHIO USING SiiRT X BAGYOLU
POPULATION BY SSR MARKERS

Meryem Aylin AKYUZ
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Supervisor : Prof. Dr. Salih KAFKAS
Year: 2012, Pages. 75
Jdury : Prof. Dr. Salih KAFKAS
: Prof. Dr. Hakan OZKAN
: Assoc. Prof. Dr. Kadir Ugurtan YILMAZ

This study aimed to construct genetic linkage map of pistachio using SSR
molecular marker technique. Two separate genetic linkage maps were constructed by
applying the strategy of ‘double pseudo-testcross having 89 F1 progenies derived
from a cross between ‘Siirt’ cultivar and ‘Bagyolu’ genotype. In this research, 129
SSR markers were mapped from 105 segregated SSR primer pairs. In ‘Siirt’ genetic
map, a total of 70 SSR markers were mapped, and average marker number per
linkage group was 4.6. A total of 85 markers were mapped in the genetic map of
‘Bagyolu’ genotype, and average marker number per linkage group was 5.6. ‘Siirt’
genetic map had 15 linkage groups spanning 671 cM length with a mean marker
density of 9.5 cM, whereas ‘Bagyolu’ genetic map had 761.2 cM length with a mean
marker density of 8.9 cM. Asaresult, the first of genetic linkage map of pistachio by
SSR markers was constructed in this study. In the future mapping studies in
pistachio, more dominant and co-dominant markers should be used to obtain beter
genome coverage with highly dense and saturated maps.

Keywords. Pistachio, SSR, Genetic mapping, Microsatellite
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gruplari. Sekilde soldaki rakamlar cM olarak markdrler arasindaki

mesafeyi ifade etmektedir. Koyu renkli markorler ortak markorlerdir ..

Xl

46

.48

.51

.53

.55



SIMGELER VE KISALTMALAR

cM : centiMorgan

CTAB : Cetyl Trimethyl Amonyum Bromide
dk : Dakika

d/dk : Devir/ dakika

dNTP : Deoksi- NUkleozid Trifosfat

dATP : Deoksi Adenozin Trifosfat

dCTP : Deoksi Sitidin Trifosfat

dGTP : Deoks Guanozin Trifosfat

dTTP : Deoks Timidin Trifosfat

DNA : Deoksiribonukleik Asit

EDTA . Etilen Diamin Tetra Asetik Asit

g : Gram

HCI . Hidroklorik Asit

LOD : Logaritmik Odd Density

M : Molar

MgCl, : Magnezyum Klorir

mi : Mililitre

mM : Milimolar

NaCl : Sodyum klortr

NaS,05 : Sodyum Metabisilfit

ng : Nanogram

PCR . Polimeraz Zincir Reaksiyonu

pH : Hidrojen Iyonlarinin (-) Logaritmas
rpm : Revolutions per minute (Dakikadaki dongui sayisi)
SSR : Simple Sequence Repest (Basit Dizi Tekrarlari)
sn . Saniye

Tag : Thermus aquaticus

TBE . Tris/Borik asit/EDTA Tampon ¢ozeltisi

X1l



: Mikromolar
: Mikrolitre

X111



1. GIRIS Meryem Aylin AKYUZ

1.GIRIS

Pistacia cinsi Anacardiaceae familyasinin bir Gyesi olup igerisinde on birden
fazla tir bulunmaktadir (Kafkas, 2006a). Antepfistiginin (Pistacia vera L.) ilk olarak
Etiler doneminde Gliney Anadolu'da kultire alinip yetistirildigi ve kral sofralarina
girecek kadar kaliteli kulttr gesitlerinin Uretildigi bilinmektedir (Anonim, 2001).

Antepfistiginin iki gen merkezi vardir. Birisi; Anadolu, Kafkasya, iran ve
Tarkmenistan’ in yiksek kisimlarin igine alan Y akin Dogu gen merkezi, digeri ise
Orta Asya gen merkezidir. Antepfistigimin kultdr formlarinin gen merkezinin ise
Anadolu, Iran, Suriye ve Afganistan oldugu bildirilmektedir. Antepfistig1 gtinimiizde
30-45 guney-kuzey paralelleri arasinda ve genellikle kuzey yarim kirede,
mikroklima olarak ifade edilebilen alanlarda yetistirilmektedir (Tunalioglu, 2003).

Turkiye' de yaklasik 66 milyon yabani Pistacia agaci bulunmaktadir (Kuru ve
Ozsabuncuoglu, 1990). Tirkiye de en fazla rastlanlan baslica yabani Pistacia tiirleri;
P. terebinthus, P. eurycarpa, P. khinjuk, P. palaestina, P. atlantica ve P.
lentiscus dur (Kafkas, 2006b).

Ulkemizde 56 ilimizde antepfistig1 yetistiriciligi yapilmaktachr. Gaziantep,
Sanlhwrfa, Adiyaman, Siirt, Kahramanmaras, Mardin ve Diyarbakir illerinde
ekonomik olarak yetistirilmektedir. Uretimimizin %94 unii Gilineydogu Anadolu
bolgesi karsilamaktadir (Tunalioglu, 2003).

FAO' nun verilerine gore Iran’ in Gretim miktar: 2009 yilinda 255.000 ton iken
2010 yilinda 446.647 tona, ABD’ nin Uretim miktar1 175.088 ton iken, 2010 yilinda
236.775 tona, Turkiye'nin dretimi 81.795 ton iken, 2010 yilinda 128.000 tona
yukselmistir. Suriye’ nin Uretim miktar1 2010 yilinda 57.500 ton olup Cin'in ise
48.700 tondur. Dlnya’ da en 6nemli Uretici Ulkeler sirastyla Iran (%47), ABD (%25),
Turkiye (%13), Suriye (%6) ve Cin'dir (%5). Dinyada antepfistigi Uretim miktar:
2009 yilinda 572.946 ton iken, 2010 yilinda %60 oramnda artarak 944.347 tona
yukselmistir (FAO, 2010).

Turkiye'de yaygin olarak ‘Siirt’, ‘Kirmizi’, ‘Uzun’, ‘Halebi’ ve ‘Ohadi’
gesitlerinin yetistiriciligi yapilmaktadir. Bunlardan ‘Uzun’, ‘Kirmizi' ve ‘Halebi’
gesitleri uzun daneli, i¢ renginin koyu yesil olmas ve olaganistui tat ve aromasindan



1. GIRIS Meryem Aylin AKYUZ

dolay1 ozellikle tatli ve pasta yapim ile cikolata ve sekerleme sanayisinde tercih
edilmektedir. Diger ‘Siirt’ ve ‘Ohadi’ cesitlerinin ise, citlaklik oranlart yiksek,
yuvarlak daneli ve iri olmasi nedeniyle 6zellikle gerezlik olarak tercih edilmesine
neden olmaktadir (Anonim, 2001).

Pistacia cinsine giren turler dioik olup disi ve erkek cicekler farkli agaclar
Uzerinde bulunmaktadir. Tozlanma riizgarlarla gerceklesir (Crane ve Iwakiri, 1981).
Pistacia tiirlerinde monoik Pistacia genotiplerine de rastlanmistir (Ozbek ve Ayfer,
1958; Crane, 1974, Kafkas ve ark., 2000). Antepfistigimin dioik bir meyve olmasi
tozlanma ve déllenmede bazi problemlere neden olabilmektedir. Oteki sert kabuklu
meyvelerde oldugu gibi antepfistiginda da meyvenin yenilen kismi tohumu
oldugundan, meyve eldesi icin tozlanma ve ddllenme zorunludur. Ddéllenmeyen
cicekler dokulir veya bunlardan ici bos (fis) meyveler meydana gelir.

Antepfistig1 lezzetli ve besin elementlerince oldukga zengin bir meyvedir.
100 gram antepfistigi 594 kalori, 20.8 g protein, 51.6 g yag 16.4 g karbonhidrat ve O
kolesterol icermektedir. Ayrica 100 graminda, 500 mg fosfor, 1020 mg potasyum,
136 mg kalsiyum, 158 mg magnezyum, 7.3 mg demir, 5.2 mg vitamin E, 7 mg
vitamin C, 0.62 mg vitamin B1, 0.20 mg B2 ve 1.45 mg nikotinamid bulunmaktadir
(Tunalioglu, 2003).

Bitki 1slahinda temel prensip ekonomik ©6neme sahip olan genotipi tespit
edebilmektir. Bitki 1slahinda kullanilan, bilinen ilk ve en eski yontem seleksiyondur.
Bitkilerde esey durumunun fark edilmesi ve Mendel genetigiyle beraber melezleme
de bitki 1slahinda kullamlmaya baslanmustir. ilerleyen zamanlarda ise bitkiler
arasindaki genetik varyasyonlarin belirlenmesinde ve bunlarin siniflandirilmasinda
oncelikle morfolojik, fizyolojik ve sitolojik Ozellikler kullamlmis, daha sonra ise
biyokimyasal markorler gelistirilmistir. Son zamanlarda ise molekiler seviyede
calisgmalar yapilmaktadir (Scarano ve ark., 2002). Molekiler markorler, kaynagini
kendilerinin Uretildigi bitkilerin htcrelerinde bulunan DNA’lardan alir. Canlilarin
yapisint belirleyen sifrede DNA zincirlerinde oldugundan molektler markérler, bitki
populasyonundaki cesitlilik veya o populasyon icindeki bitki genotipleri arasindaki
iliskilerin tespitinde %100’ e yakin guvenirlilikle degerlendirilirler. Bugiin molekiler
markorler bitki sistematiginde, 1slahinda ve gen kaynaklarimin degerlendirilmesinde
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etkin olarak kullanilmaktadir (Gulsen ve Mutlu, 2005). Farkli mutasyon siniflarinin
bir sonucu olarak ortaya ¢ikan molekiler markdorler, hibridizasyona ve PCR’'a
(Polymerase Chain Reaction) dayal1 olmak tzere ikiye ayrilir.

Hibridizasyona dayali1 olan molekiler markér RFLP (Restriction Fragment
Length Polymorphism), PCR’a dayali molekiler markorler arasinda ise RAPD
(Randomly Amplified Polimorphic DNA), ISSR (Inter Simple Sequence Repest),
SRAP (Sequence Related Amplified Polymorphism), AFLP (Amplified Fragment
Length Polymorphism) ve SSR (Simple Sequence Repeat) gibi markorler
bulunmaktadir (Kafkas, 2006c).

Bitkilerde genetik iliskileri ortaya ¢ikarmak igin kullanilan ilk teknik RFLP
teknigidir (Tanksley ve ark., 1989). Bu teknik cesitlerin tammlanmasinda ve genetik
haritalarin  ¢ikartilmasinda  kullanilmustir. RFLP  kodominant molekiler markor
teknigi olmasina ragmen, bir¢cok dezavantaji vardir. Analizlerinin pahali, uzun zaman
ve ¢ok iscilik istemesi, radyoaktif madde kullanimi gerektirmesi PCR’a dayali
molekuler markorlerin gelismesine neden olmustur (Kafkas, 2006c).

PCR teknigine dayali molekiler markérlerden ilk olarak RAPD yontemi
gelistirilmistir. Williams ve ark. (1990) tarafindan gelistirilen RAPD teknigi, basit ve
kisa oligonuikleotid primerler kullanilarak genomik DNA'nin rastgele bolgelerinin
cogatiimasidir. RAPD tekniginde az miktarda DNA istemesine, kolay uygulanabilir
ve maliyeti disik olmasina ragmen, dominant 6zellik gostermesi ve tekrarlanabilirlik
0zelliginin az olmasi yontemin kullanilmasinda sinirlayici faktor olmustur (Williams
ve ark., 1990; 1993).

ISSR teknigi PCR’a dayal1 diger bir yontemdir. Zietkiewicz ve ark. (1994)
tarafindan gelistirilen bu teknikde 2'li 3’10 4'lu ve 5'li tekrarlanan bazlara sahip
primerler kullamimakta ve PCR drtnleri elektroforez ile biydklUklerine gore
ayrildiktan sonra c¢ogunlukla etidyum bromid boyamas: ile jel Uzerindeki DNA
bantlarimn goruntlisi tespit edilmektedir. Her bir primerin DNA'ya yapisma
sicakliginin belirleme zorunlulugu sinirli sayida primer varligi ISSR’1n dominant bir
markor olmasi bu yontemin dezavantajlarindandir. 1SSR teknigi genetik kaynaklarin
karakterizasyonu, genetik varyasyonun belirlenmesi, genotipler arasinda genetik
iliskilerin saptanmasi, c¢esit tammlamalari ve genetik haritalama calismalarinda
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kullanilabilir (Kafkas, 2006c). Antepfistiginda da Kafkas ve ark. (2006) tarafindan
genetik kaynaklarin karakterizasyonunda kullani mistir.

SRAP teknigi Li ve Quiros (2001) tarafindan gelistiriimis PCR teknigine
dayal1 bir markordar. SRAP teknigi oldukga polimorfik bir yontem olup dominant
bir markor sistemidir. SRAP teknigi dogrudan gen bolgelerini amplifiye etmektedir.
Elde edilen bantlarin buydkligi 100-1000 bg arasinda degisebilmektedir. Primerler
17 veya 18 nikleotitten olusmakta ve sirastyla forward (ileri) ve reverse (geri)
primerler olarak adlandirilir. Ileri primerler 13 nikleotid uzunlugunda ve 5 ucuna
eklenmis CCGG dizininden olusur. Geri primerler ise 14 nikleotid uzunlukta ve bu
dizine eklenmis AATT dizini icerir. ileri ve geri primerler 3' ucunda (i¢ adet segici
bazlar igerirler (Li ve Quiros, 2001). Kolay uygulanabilen guvenilir ve etkin olan bu
yontem genetik haritalarin olusturulmasinda, genomik DNA ve cDNA parmak izinin
cikarilmasi, gen etiketlenmesi ve haritaya dayali klonlama gibi birgcok alanda
kullanilmaktadir (Li ve Quiros, 2001). Antepfistiginda da Turkeli ve Kafkas (2012)
tarafindan yapilan antepfistiginda tirlerarasi genetik haritalama c¢alismasinda
kullanl mstur.

AFLP teknigi PCR esasli olup polimorfizm oram cok yuksektir. AFLP
teknigi, toplam DNA’nin kesim enzimleriyle kesildikten sonra DNA parcalarinin
secici primerler ile cogaltilmas: esasina dayanir. Tek bir reaksiyonda ¢ok sayida bant
(60-500 bg) vermesi ve calisma icin ¢cok az miktarda DNA’ya ihtiyag olmast en
blyik avantajidir. YiUksek orandaki tekrarlanabilir ozelligi ve polimorfik bant
sayisinin goklugu AFLP teknigini 6n plana ¢ikarsa da, teknigin uygulanmasinin
pahali olmasi ve amplifike olmus bantlarin goérinttlenmesinde radyoaktif madde
veya floresan boyama istemesi bu yontemin uygulanmasint sinirlamaktadir (Vos ve
ark., 1995).

SSR tekniginde polimorfizm seviyesi yiksektir ve analiz edilen genomdaki
tekrarlanan baz dizilerinin belirlenmesi, bunlarin primer olarak kullamlmas: 6n bir
calismay1 gerektirdiginden dolay:r maliyeti oldukga yuksektir (Powell ve ark., 1996).
SSR markdrleri, heterozigot ve homozigot genotipleri birbirinden ayirabilecek
kodominant markorlerdir (Schlotterer ve Tautz, 1993; Altinkut, 2001). SSR
tekniginde genomda tekrarlanan baz dizilerinin bulundugu bolgeler cogaltilir.
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SSR’lar basit tekrar dizileri olup 1-6 arcisik tekrarli nikleotitleri ifade etmektedir
(Tautz, 1989; Akkaya ve ark., 1992). Tekrarlanan DNA' larin sagindaki ve solundaki
zincirler o dizine 6zgudur, yani spesifiktir ve SSR primerlerini dizayn etmek igin
kullanilir. Tekrar sayilarina gore polimorfizm olusur ve farkli sayidaki tekrarlar
temsil eden her bant, farkli bir alleli gosterir. Tekrar sayilarindaki farkliliklarin
kaynagi ise DNA replikasyonu srasindaki kaymalardir. ki primerin yapistig
noktalar arasindaki uzakliklarin farkli olmasindan dolayr da polimorfizm
olusmaktadir (Gulsen ve Mutlu, 2005).

Molekuler bitki i1slaminda DNA markér yonteminin segimi; arastirmanin
amacing, populasyonun yapisina, ¢alisilan tlriin genomik ¢esitliligine, polimorfizm
ve tekrarlanabilirlik durumuna, analiz icin gerekli zamana, yatirim ve uygulama
maliyetine gbre degisir. Buna gore markorlerin kullamm  potansiyelini
degerlendirmek c¢ok Onemlidir. Bununla birlikte genetik markorler, yiksek
polimorfizm gostermesi, kodominant olmasi, kolayca analiz edilmesi, guvenirlilik,
bircok bilgi icermesi, ekonomik olmasi, transfer edilebilme ve otomasyona uygun
olmagibi ideal 6zelliklere sahip olmalidir (Gllsen ve Mutlu, 2005).

Genetik baglant1 haritasi, genlerin kromozomlar tzerindeki yerlerinin (lokus)
tespit edilmesinde kullanilir. Bu gen haritast ile bitkilerin genomu ortaya gikarilir.
Harita olusturulurken molekiler markdrler kullamimaktadir. Birgok genin ve
molekuler markdrlerin  birbirlerine gore kromozom boyunca dizilis sirasinin
haritalanmasi ile bir kromozomun veya tim genomun haritasim Gikarmak
mumkandir (Anonim, 2009).

Genetik baglant1 analizi, genel anlam ile bir karakterin tamimlanabilmesi igin
kromozomlar Uzerinde aranan bir gen ile kromozomlar Uzerinde yerleri bilinen bir
genetik belirleyiciler (markor) arasindaki uzakligin ve baglanti derecesinin test
edilmesi esasina dayanmaktadir. Mayoz bdlinme asamasinda kromozomlar karsi
karsiya gelerek parca degisimine ugrarlar (crossing-over) ve bu parca degisimleri
sirasinda birbirine yakin genler cogunlukla birbiriyle baglantili olup birlikte
ayrilirlar. Ancak birbirine uzak genler ise rastgele olarak bir arada ayrim gosterirler.
Boylece yavru bireylerde ebeveynlerde olmayan yeni yapilanmalar ortaya gikar. Bu
olaya ‘rekombinasyon’ olayi, ortaya cikan UrUnlere de ‘rekombinant’ Grinler



1. GIRIS Meryem Aylin AKYUZ

denilmektedir. Rekombinasyon, genetik baglanti haritasinin esasim olusturur. Bunun
temel hipotezi ‘eger aramlan gen kromozom bolgesi bilinen markére ¢ok yakinsa
mayozda birbirlerinden ayrilamayacak ve bireyler arasinda daima markor gen alleli
ile birlikte kalitilacaktir’ seklinde 6zetlenebilir (Mutlu, 2006).

Genlerin kromozomlar Uzerindeki diziliminde ya ‘iki dominant allel bir
kromozom Uzerinde, resesif alleller diger kromozom Uzerinde (AB//ab)’ bulunur
yada ‘bir dominant ve bir resesif allel ayni kromozom Uzerinde (Ab//aB)’ yer alirlar.
Bu durumda, baglanti haritasi olustururken kullamlan dominant allel (AA)
markorleri heterozigot grup homozigot gruptan ayirt edilemedigi icin sadece birinci
durumunda tespit edilebilir. Ancak kodominant markorler, homozigot ve heterozigot
her iki allelin (AA, Aa, ad) tammlanmasina yardimc: olur (Haley ve ark., 1994;
Mutlu, 2006).

Haritalama populasyonlarimin segciminde cogunlukla F2, F3, geri melez,
double haploid gibi populasyonlar kullamilmakta olup, F1 populasyonlar: ise gok
yillik bitkilerde normal yasam dongulerinin ¢ok uzun zaman almasindan dolay:
yaygin olarak kullamlmaktadir. Cok yillik bitkilerde F1 populasyonlar: ile yapilan
genetik haritalama calismalarinda Grattapaglia ve Sederoff (1994)'un gelistirdigi
‘double pseudo testcross yontemi kullamimakta olup bu yontemde her bir ebeveyn
icin ayr1 ayr1 genetik harita olusturulmaktadir. Farkli molekiler markor teknikleri ile
bir tarin haploit kromozom sayisi kadar baglanti grubu olmasi ve baglanti
grubundaki markérler arasinda 20 cM’dan daha fazla boslugun olmamas: istenir
(Vienne, 2003). Antepfistigimin haploid kromozom sayisi n=15'dir. O yilzden
olusturulacak genetik haritanin 15 baglant: grubuna sahip olmasi beklenir.

Bu calisma kapsaminda, ‘Siirt’ ¢esidi ile ‘Bagyolu’ genotipi arasinda tur igi
melezleme sonucu olusturulan F1 populasyonu kullanilarak, SSR markorleri ile

antepfistiginin ilk defa genetik haritasinin ortaya ¢ikartiimas: amaglanmustir.
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2. ONCEKI CALISMALAR

2.1. Antepfisiginda SSR Primer Gelistirme Uzerine Yapilan Calismalar

Ahmad ve ark. (2003), antepfistiginda SSR primeri gelistirmek igin ‘ Kerman’
¢esidinin DNA"simi kullanarak genomik kittphane olusturmuslar ve CA, CT ve CTT
tekrarlarim kullanarak sekanslamaya hazir klonlar elde etmislerdir. CT motifi ile
zenginlestirilmis kitUphaneden 89 klonun sekansi yapilmis ve %64 O tekrarlanan
siralardan olustugunu bildirmislerdir. CA motifi ile zenginlestirilmis kitiphaneden
ise 62 klonun sekanst yapilmis ve %59 u tekrarlanan dizilim icermistir. Arastiricilar
toplam 151 dintkleotit klondan %44’ inde primer dizaym yapabilmislerdir. CTT ile
zenginlestirilmis kituphaneden 33 klonun sekansi yapilmis ve %24 Ginde primer
dizayni gergeklestirilmistir. Ortaya ¢ikan primer ciftlerinden 25 tanesinin sentezi
yaptirilmig ve primerler degisik orijinli antepfistigi ¢esitlerinde Li-Cor sekanslama
Unitesi kullanilarak test edilmistir. Bu 25 primer ciftinden 14 tanesi (%56) PCR
sonucunda degerlendirebilir bant Gretmistir. 14 primer giftinin toplam 46 allel drettigi
ve primer cifti basina dusen allel sayisimin 2 ile 5 arasinda degistigi ve bant
blyutkluklerinin ise 120 ile 342 bg arasinda degistigi bildirilmistir.

Albaladejo ve ark. (2008), Akdeniz ikliminde yetisen Pistacia lentiscusigin 8
polimorfik mikrosatellit markor gelistirmislerdir. Calismada ispanya’ min giineyinde
bulunan iki populasyondan 42 birey Gzerinde 8 lokusun karakterizasyonu yapil mistir.
Arastiricilar, her bir lokus icin 3-13 arasinda degisen toplam allel sayisim 59 olarak
belirlemislerdir. Her bir lokus ve populasyon icin beklenen heterozigotlugun 0.139
ile 0.895 arasinda degisiklik gosterdigini belirlemislerdir.

Zaloglu (2008), ‘Siirt" ¢esidi DNA’st kullanmlarak ‘CA’, ‘GA’, ‘AAC’ ve
‘AAG’ motifleri ile zenginlestirilmis genomik kutUphaneler olusturmustur. Her bir
kituphaneden 57 klon olmak Uzere toplam 228 klonun sekansi yapilmistir. Sekansi
yapilan 228 klondan 68 adedinin duplike klonlar oldugu, geriye kalan 160 klondan
da 94 adedinin tekrar dizisi icerdigi, bunlardan 5 adedinin ise 2 tekrar dizisi
icerdigini saptanmustir. Boylece 99 tekrar dizisinin bulundugu bdlgeler icin primer
dizayn: yapmaya calisilmis ve sonugta 84 ¢ift primer dizayn edilmistir. Sonug olarak,
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sekanst yapilan 228 klonun %36.8'inin primere donistlgl tespit edilmistir. Bant
Uretme bakimindan test edilen 84 primerden de 59 adet primer ciftinin (%70.2) bant
verdigini saptanmistir. Gelistirilen 59 primer arasindan 13 primer cifti 12 Pistacia
tiriine ait olan 46 genotipin karakterizasyonunda kullanilmistir. Toplam 169 adet
allel elde edilmis ve bunlarin 165 adedi polimorfik bulunmustur. Primer basina diisen
toplam allel sayisi ortalamasi 13.0, primer basina dusen polimorfik allel sayisi
ortalamasi ise 12.7 olarak bulunmustur.

Arabnezhad ve ark. (2011), Pistacia khinjuk DNA’'simt AG ve ATG
motifleriyle zenginlestirerek SSR primeri gelistirmislerdir. Arastiricilar, sekansi
yapilan 44 klondan 27 primer ¢ifti dizayn etmislerdir. P. khinjuk tirtinden gelistirilen
SSR primerlerinin Pistacia cinsi igerisindeki turlerde de amplifiye olduklart
belirlenmistir.

Kafkas ve ark (2012) ‘Siirt" ¢esidi DNA’sim kullanarak genomik kitiphane
olusturmuglardir. Arastiricilar yapilan sekanslamadan sonra 135 adet SSR primer
Gifti dizayn etmislerdir. Yapilan gradient PCR sonucunda 109 adet primer ciftinin
bant verdigini belirlemislerdir.

2.2. Antepfisiginda Genetik Haritalama Uzerine Y apilan Cahismalar

Turkeli ve Kafkas (2012) tarafindan ISSR, SRAP ve AFLP teknikleri
kullanilarak antepfistiginin ilk genetik baglant: haritasi yapilmustir. “Siirt” (Pistacia
vera L.) ¢esidi ile monoik ‘PA-18 genotipi (Pistacia atlantica Desf.) arasindaki
melezlemeye ait 92 F1 bitkisi ile ‘double pseudo-testcross haritalama metodu
uygulanarak iki ayri1 genetik baglant: haritasi olusturulmustur. 16 ISSR primerinden
acilim gosteren 19 markorin 9'u ‘Siirt” ¢esidinde, 10'u ise ‘PA-18 genotipinde
tespit edilmistir. Ayrica uygulanan 27 SRAP primer kombinasyonundan 96 markor
acilim gostermis olup bunlarin 49 adedi ‘Siirt’ c¢esidinde, 47 adedi ‘PA-18
genotipinde belirlenmistir. Bununla birlikte, 27 AFLP primer kombinasyonuna ait
acilim gosteren 206 markoérden ‘ Siirt” gesidinde ve ‘PA-18" genotipinde sirastyla 107
ve 99 markor olarak tespit edilmistir. Calismada, ‘Siirt’ ¢esidinin haritasina ait
toplam 165 markortin (9 ISSR, 49 SRAP, 107 AFLP) %87's ‘1:1' ve %13l ise
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‘3:1" acilim oranlarina sahip olmus ve ortalama markor yogunlugu ise 9.70 olarak
belirlenmistir. Diger taraftan ‘PA-18 genotipinin haritasim olusturan toplam 156
markorden (10 ISSR, 47 SRAP, 99 AFLP) %86'st ve %14'0 sirasiyla ‘1:1" ve ‘3.1
acilim gostermis olup bunlara ait markdr yogunlugu 8.21 olarak tespit edilmistir.
Bunlarla birlikte, 17 baglant: grubuna sahip ‘Siirt’ haritasi toplam 1237.3 cM
uzunlugunda olup iki markér arasindaki ortalama uzaklik ise 7.50 cM olarak
hesaplanmistir. ‘PA-18" genotipinin haritasim olusturan 19 baglant: grubunun toplam
uzunlugu ise 1337.5 cM ve markorler arasi ortalama uzaklik ise 8.57 cM olarak
saptanmustir.

2.3. Antepfistiginda Y apilan Diger Molekuler Cahsmalar

Parfitt ve Badenes (1997), kloroplasttan izole ettikleri DNA ile, RFLP
teknigini kullanarak 10 Pistacia turi arasinda filogenetik siniflandirma yapmslardir.
Calisma sonunda elde ettikleri sonuclara gore, P. vera ile P. khinjuk ve P. mexicana
ile P. texana tirleri arasinda farklilik bulunmagigini, bunlarin ayn: tir olabilecegini
bildirmislerdir.

Kafkas ve Perl-Treves (2001), P. eurycarpa, P. vera, P. atlantica ve P.
terebinthus turlerini morfolojik ve molekiler seviyede tammlamislardir. Morfolojik
calisma sonucunda olusturulan soyagaci analizinde P. khinjuk olarak toplanan
orneklerin P. vera'ya, P. atlantica trinden daha yakin oldugunu gormislerdir.
Molekuler calismada ise RAPD teknigini kullanan arastiricilar, 40 yabani Pistacia
genotipi ve iki P.vera cesidinin analizini yapmslar ve analizde, 10 polimorfik RAPD
primeri ile turler arasinda ve tirler iginde 128'i polimorfik olan toplam 138
skorlanabilir bant elde etmiglerdir. Primer basina diisen toplam bant sayisini 13.8 ve
primer basina disen polimorfik bant sayisim 12.8 olarak belirlemislerdir. Calisma
sonucunda ise 4 Pistacia tird birbirinden kesin olarak ayrilmistir. Bunun yaninda
molekuler veriler 1siginda  olusturduklart  soyagacimin, morfolojik  dizeyde
olusturduklart soyagacindan farkli sonuglar verdigini bildirmiglerdir. P. khinjuk
olarak toplanan orneklerin P. atlantica tirine, P. vera’dan daha yakin oldugunu
gormusler ve arastiricilar incelenen 4 tire 6zgii RAPD markdrleri bulmusglardr.
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Kafkas ve Perl-Treves (2002), 9 Pistacia tirinde RAPD teknigini ile trler
arasi akrabaliklar1 incelemislerdir. Analiz sonucunda 20 RAPD primeri kullanarak
2281 turler arasi seviyede polimorfik olan toplam 242 fragment elde etmislerdir.
Primer basina disen toplam bant sayisim 12.1 ve polimorfik bant sayisim ise 11.4
olarak bulmuslardir. Degerlendirme sonucunda Pistacia cinsini ¢ali formunda (P.
terebinthus, P. palaestina, P. mexicana ve P. lentiscus) ve blyik agag formundaki
turler (P. vera, P. khinjuk, P. eurycarpa, P. atlantica) olarak iki gruba ayirmiglardir.
P. terebinthusile P. palaestina turlerinin ise birbirlerine gok yakin akraba olduklarin
bildirmiglerdir. Ayrica P. integerrima’y1 her iki grubun da disinda tutmuslardr.

Ahmad ve ark. (2005), SSR ve SRAP yontemleri ile P. atlantica, P.
integerrima ve bu tirlerin melezi Pioneer Gold Il ve UCB-1 bitkilerinde
calismislardir. Arastiricilar SSR yonteminde 12 primer cifti kullanmis olup, 35
skorlanabilir allel elde etmislerdir. Primer basina disen allel sayisinin 2-5 arasinda
degistigini ve primer basina disen ortalama allel sayisinin 2.9 oldugunu
belirlemiglerdir. SRAP yonteminde ise 8 primer kombinasyonu kullanmislar ve
104'G (%51) polimorfik olan 202 allel elde etmislerdir. Primer basina disen bant
sayisinin 11-38 arasinda degisiklik gosterdigini, primer basina diisen ortalama bant
sayisinin 25.2 oldugunu bildirmislerdir. Her iki yontemin de antepfistiginda DNA
parmak izi analizleri igin kullanilabilecegini bildirmislerdir.

Kafkas (2006a), 10 Pistacia tUrine ait 31 yabani ve 4 kiltdr c¢esidi olmak
Uzere toplam da 35 genotipte AFLP teknigini ile filogenetik analiz yapmistir. 6
AFLP primer kombinasyonu kullanarak 254’ polimorfik olan (%92.4) toplam 275
bant elde etmis, primer basina disen toplam bant sayisint 45.8 ve primer basina
disen polimorfik bant sayisimt 41.5 olarak belirlemistir. Polimorfizm oranim %90.5
olarak saptamistir. Ayirma gict degerleri 30.7 (Eace/Matc) ile 54.0 (Eacc/Matc)
araliginda degismis olup, ortalama ayirma gicti 40.43 olarak ve toplam ayirma giicu
(AG) 242.6 olarak hesaplanmistir. Polimorfizm bilgi igerigi ortalamasinin 0.668
oldugu bildirilmistir.
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Basha ve ak (2007), Suriyedeki 37 bahceden topladiklari 114
antepfistiginda morfolojik ve molekiler dizeyde analiz yaprmislardir. Molekler
analizde 7 primer kombinasyonu ile AFLP yontemini uygulamislar ve primer basina
disen ortalama polimorfik bant sayisimin 24 oldugunu saptamiglardir. Calisma
sonucunda, 25 disi antepfistigr ¢cesidi tespit etmisler ve bunlardan bazilarinin ilk kez
tespit edilen gesitler oldugunu agiklamislardir. Genetik gesitliligi belirlemede AFLP
yonteminin basarili bir yontem oldugunu ve morfolojik karakterlerle molekiler
analiz sonuglarinin tutarli oldugunu bildirmislerdir.

Karimi ve ark. (2009), AFLP markorleri ile farkli Pistacia tirleri arasindaki
genetik iliskileri belirlemislerdir. Calismalarinda P. vera, P. eurycarpa, P. khinjuk
turlerine ait toplam 44 genotip, P. atlantica’ mn alt tirleri (atlantica, mutica, kurdica,
cabulica) ile tG¢c melez bitkinin (P. eurycarpa x P. atlantica, subsp. mutica ve
cabulica) materyallerini  kullanmislardir. Arastiricilar, 6 adet AFLP primer
kombinasyonundan elde ettikleri toplam 475 bandin 340 imin polimorfik ve primer
cifti basina disen ortalama bant sayisim ise 71.33 olarak belirlemislerdir.
Arastiricilar yapilan istatistik analiz sonucunda P. vera’ya en yakin tdrin P.
eurycarpa ve bunu P. atlantica ve P. mutica tlrlerinin izledigini bildirmislerdir.
Ayrica P. atlantica’ min iki alt tird olan P. atlantica subsp. mutica ve cabulica’ nin
birbirlerine en yakin genotipler olmasina ragmen, bunlarin P. atlantica’dan ayri
oldugunu belirtmiglerdir. Bunun yaninda, arastinicilar calismalarinda  P.
Atlanticasubsp. mutica’ nin, P. mutica’dan ayr1 bir tir oldugunu, P. mutica subsp.
cabulica’ min ise P. mutica’ nin bir alt tird oldugunu ortaya gikarmiglardir. Arasticilar,
elde ettikleri sonuclar: degerlendirip P. eurycarpa’ nin, P. atlantica’ dan farkli olarak,
P. atlantica subsp. kurdica’ min sinonimi oldugu kamsina varmiglardir.

Pazouki ve ark. (2009), 22 yabanci P. vera cesidi ile birlikte 282 yerel
Pistacia genotiplerini 10 SSR markort kullanarak Pistacia tirleri ve cesitleri
arasindaki genetik iliskileri saptamislardir. Arastiricilar elde ettikleri sonuglarda P.
atlantica subsp. kurdica icindeki genetik cesitliligin P. vera ve P. khinjuk’ dan daha
dustk oldugunu bildirmisler ve arastiricilar yaptiklar: istatistik analizine (ANOVA)
gore tirler arasinda, farkli populasyonlar arasinda ve populasyonlar igindeki
varyasyonun, toplam varyasyonun sirasiyla %41'i, %9'u ve %50’'si oldugunu

11
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bildirmiglerdir. Arastiricilar ¢alisma sonuclarina gore, SSR markoarleri ile Pistacia
turleri ve cesitleri arasindaki genetik iliskilerin ve cesitliligin belirlenmesinin
antepfistigr genetik kaynaklarimin korunmasi ve toplanmasi icin 6nemli bilgiler
sagladiginm agiklamiglardr.
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3. MATERYAL VE METOD

3.1. Materyal

Bu calismada TUBITAK-TOGTAG 2721 Nolu proje kapsaminda olusturulan
‘Siirt’ x ‘Bagyolu’ melez kombinasyonuna ait 89 adet F1 bitkisi ile ebeveynler
materyal olarak kullamlmistir. S6z konusu melezlemeler 2002 ve 2003 yillarinda
yapilmis olup 2004 vyili ilkbaharinda ise Gaziantep Antepfistigi Arastirma
Enstitisl’ nde bahge kurulmustur.

Galisma kapsaminda kullanllan SSR  primer ciftlerinin - yararlanildig:

kaynaklar ve primer cifti sayilar1 Cizelge 3.1 de verilmistir.

Cizelge 3.1. Genetik haritalama calismasinda yararlamlan kaynaklar ve kullanmlan
SSR primerlerinin sayilar

No Arastiricilar Kisaltmalar P-rriﬁterEg:lilg? SS:;SI

1 Ahmad ve ark. (2003) PVSSR 14

2 Zaoglu (2008) CUPVSSR 59

3 | Albaadgo veark. (2008) Piden 8

4 | Arabnezhad ve ark. (2011) PKAT 27

5 Kafkas ve ark.(2012) CUPVSSR 109
TOPLAM 217

3.2.Metod

3.2.1. Yaprak Orneklerinin Alinmas ve DNA izolasyonu

DNA ekstraksiyonu igin antepfistiginda uygulanmakta olan Doyle ve Doyle
(1987)'nin gelistirdigi ve Kafkas ve ark. (2006) tarafindan modifiye edilen CTAB
yontemi  kullamlmistir. Bu yontemde liyofilize edilerek kurutulmus her bir
antepfistigr yaprak ornegi 0.8 g tartilarak 2 ml’lik tlplere esit miktarda konulmus ve
3 mm capindaki bilye yardimi ile dgiticl makinesinde (Tissue Lyser) ezilmistir.
Iyice ezilmis yaprak orneklerinin bulundugu 2 ml’ lik tuplere 0.9 ml CTAB (100 mM
TrissHCI, 1.4 M NaCl, 20 mM EDTA, %2 CTAB, %2 PVP, %0.1 Na,S,0s) tampon
cozeltisi ilave edilerek sicakligi 65°C’de olan su banyosunda 6rnekler 1 saat
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bekletilmistir. Icerisinde ezilmis yaprak ornekleri bulunan 2 ml’lik tipler her 10-15
dk’da bir hafifge calkalanmistir. Ornekler su banyosundan cikarildiktan sonra oda
kosullarinda 10-15 dakika bekletilerek 1sisimn dismesi  saglandiktan sonra,
ekstraksiyon tampon cozeltisi ile esit miktarda (0.9 ml) kloroform:izoamil alkol
(24:1) ilave edilmistir. Tlpler oda kosullarinda calkalayict yardimiyla 15 dakika
boyunca hafifce calkalanmustir. Icinde yaprak oOrnegi ve CTAB, kloroform:
isoamilalkol bulunan ttipler daha sonra, 14.000 d/dk’ da 15 dakika santrif(ij edilmistir.
Santrifdjj isleminden sonra orneklerin st fazlari yeni 1.5 ml’lik tiplere aktarilmistir.
Aktarilan Ust fazlarin tizerine soguk (6nceden -20°C’'de bekletilmis) izopropanol
ilave edilmistir. Bu asamada tupler hafifce calkalanarak DNA’ min ¢okelmesi islemi
saglanmistir. DNA’nin daha iyi ¢okelmesini saglamak icin 1 saat -80°C’de veya 1
gece -20°C’ de bekletilmistir. Soguk ortamdan cikarilan tiipler 2.000 d/dk’ da 1 dakika
santrifij edilerek DNA’nin tUpin dibine ¢okmesi ve izopropanolin kolayca
bosaltiimasi saglanmustir. Izopropanolti bosaltilan tipln icerisine, icerisinde 10 mM
amonyum asetat bulunan %76’ lik etil alkolden 1 ml ilave edilerek 15 dakika hafifce
calkalanmis ve DNA’ nin yikanmasi saglanmistir. Daha sonra 2.000 d/dk’da 2 dakika
santrif(j ettikten sonra Uist faz tupten uzaklastirilip, DNA’lar oda kosullarinda 1 gece
bekletilerek veya vakumlu kurutma cihazi kullamilarak kurutulmustur. Kurutulan
DNA'’lar ultra saf suda ¢ozdurtlip DNA miktart Qubit Fluorometre (Invitrogen)
cihaz1 ve kiti kullamlarak saptanmustir. 1zolasyon sonucu elde edilen DNA’lar SSR
analizleri icin 5 ng/m konsantrasyonuna ayarlanmistir. Bu sekilde tim DNA

ornekleri PCR’a hazir hale getirilmistir.

3.2.2. SSR Primer Ciftlerinin Bant Uretme ve DNA’ya Y apisma Sicak iklarinin
Belirlenmes

SSR primerler ciftlerinin  yamsma  sicakliklarinin saptanmasi ve
amplifikasyon durumunun belirlenmesi icin gradient PCR uygulamas: yapilmustir.
SSR primer ciftlerinin DNA'ya yapisma sicakliklarinin belirlenmesinde, 50.5°C,
53.5°C, 55.5°C, 57.5°C, 59.5°C ve 61.5°C sicakliklar1 kullanilmustir.

14
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Primer ¢iftinin DNA’ya baglanma sicaklig1 en iyi amplifikasyonun gozlendigi
sicaklik olup, gradient PCR reaksiyonu 12.5 m olarak hazirlanmistir. DOngu
kosullar: Cizelge 3.3 de verildigi gibi uygulanmustr.

Cizelge 3.2. Antepfistiginda gradient—PCR reaksiyonunda kullanilan kimyasallar ile
konsantrasyonlari

No PCR Bilegenleri Konsantrasyon
1. Tris-HCI, pH:8.8 75 mM
2. dNTP 200 mM
3. (NH4),S0O4 20 mM
4. MgCl, 2.0mM
5. Tween 20 %0.01
6. Ileri primer 10 nM
7. Geri primer 200 nM
8. FAM, VIC, NED, PET ileisaretlenmis M13 200 nM
tniversal primer

9. Hot-Start Tag DNA Polimeraz 0.6 Unite
10. DNA 10 ng

Cizelge 3.3. Antepfistiginda gradient PCR sicaklik degerleri ve dongu kosullar:

Sicakhik Siire PCR
PCR Asamalari Cc) (sn) DoNngu
say1s1
On denatiirasyon 94 180
Denatiirasyon 94 30
Primerin DNA' ya yapisma safhasi * 45 30
Uzama safhasi 72 60
Denatiirasyon 94 30
Primerin DNA’ya yapisma safhasi 52 45 10
Uzama safhasi 72 60
Son uzama safhasi 72 300 1
Bekleme 4 Sonsuz 1

* Primerlerin DNA ya optimum yapisma sicaklik degerleri

15
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3.2.3. SSR Primer Ciftlerinin Agihm Goster me Bakimindan Taranmas

Gradient PCR sonucunda DNA’ya yapisma sicakligi tespit edilen primerler
ilk olarak ebeveynler ile 12 F1 bireyde agilim gosterme bakimindan taranmis daha
sonra agilim gosteren primerler 89 bireyden olusan melez populasyonunda belirlenip,
PCR Urtnlerinin elektroforezi ABI 3130xI otomatik baz dizileme Unitesinde (kapiler
elektroforez) yapilmistir. SSR analizlerinin disik maliyetle kapiler elektroforezde
yapilabilmesi  icin  primerlerin @ 5  uclana  M13  Universal  (5-
TGTAAAACGACGGCCAGT-3) baz dizisi eklenmis (Schuelke, 2000) ve SSR
analizlerinde M13 primerinin 5° ucu 4 farkli (6-FAM, VIC, NED, PET) boya ile
etiketlenip kullanilmistir. SSR PCR reaksiyonu 12.5 ml hacimde hazirlanmistir. SSR
PCR reaksiyonu kosullar1 Cizelge 3.4’ de verilmistir.

SSR PCR reaksiyonu;

Cizelge 3.4. Antepfistiginda SSR—PCR reaksiyonunda kullanilan kimyasallar ile
konsantrasyonlari

PCR bilesenleri Konsantrasyon
Tris-HCI, pH:8.8 75 mM
(NH,)2.SO, 20 mM
MgCl, 2.0 mM
Tween 20 %0.01
dNTP 200 uM
ileri primer 10 nM
geri primer 200 nM
6-FAM, VIC, NED, PET ileisaretlenmis 200 nM
M13 Universal primer
Hot-StartTag DNA Polimeraz 0.6 Unite
DNA 10 ng
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PCR dongu kosullart Cizelge 3.5 de verildigi gibi uygulanmistir (Schuelke,
2000).

Cizelge 3.5. Antepfistiginda SSR analiz yonteminde uygulanan PCR dongu kosullar

Sicaklik Siire PCR
PCR Asamalari (C) (sn) Dong
say1s1
On denatiirasyon 94 180
Denatiirasyon 94 30
Primerin DNA’ya yapisma safhasi * 45 30
Uzama safhasi 72 60
Denatiirasyon 94 30
Primerin DNA' ya yapisma safhasi 52 45 10
Uzama safhasi 72 60
Son uzama safhasi 72 300 1
Bekleme 4 Sonsuz 1

*Gradient PCR' da belirlenen sicaklik degeri
DNA bantlar1 pikler halinde degerlendirilip, primerlerin allelleri ile allel

blyUklUklerinin  saptanmast icin GeneMapper 4.0 (Applied Biosystem) paket
programi kullamlmustir.
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3.24. Molekuler Markorlerin Degerlendirilmes ve Baglanti Gruplarinin

Olusturulmas

Genetik baglanti gruplarimin olusturulmasinda Joinmap 4.1 (Van Ooijen,
2011) bilgisayar paket programu kullanilmustir. Analizlerde her bir ebeveyn icin ayri
genetik baglanti gruplarinin olusturulmasinda kullanilan kodominant markdorler 4
gruba (Cizelge 3.6) dominant markorler ise 3 gruba (Cizelge 3.7) ayrilmustur.

Cizelge 3.6. Antepfistigi F1 melez populasyonunda beklenen kodominant agilimlar

Bilgiler Acihimlar Acilim Oranlar1 | Toplam

Allel

Ebeveynlerin herikisi heterezigot <abxcd> ac,ad,bc,bd Dort

(farkl: allellere sahip) (1:1:1:2)

Ebeveynlerin herikisi heterezigot <efxeg> ee,ef,eg,fg Ug

(Bir alel ortak) (1:1:1:1)

Ebeveynlerin herikisi heterezigot <hkxhk> hh,hk,kk 1ki

(Her iki alel de ortak) (1:2:1)

Ebeveynlerden biri heterezigot <ImxI1> Im,lI iki

(Bir alel ortak) (1:2)

Ebeveynlerden biri heterezigot <nnxnp> nn,np iki

(Bir alel ortak) (1:2)

Cizelge 3.7. Antepfistigi F1 melez populasyonunda beklenen dominant agilimlar

Bilgiler Acihimlar Acilim Oranlar1 | Toplam
Allel
Sadece anne ebeveynde agilim <Imx|1> I,
(1:1)
Sadece baba ebeveynde agilim <nnxnp> nn,np
(1)
Her iki ebeveynde agilim <hkxhk> h-,kk
(3:1)

SSR markdrleri kullamlarak ‘double pseudo-testcross haritalama metodu
(Grattapaglia ve Sederoff, 1994; Weeden ve ark., 1994) ile her bir ebeveyn icin ayri
bir genetik baglant: haritast olmak Uzere 2 genetik harita olusturulmustur. Baglanti
gruplarinin uzunluklar1 ve rekombinasyon birimi centiMorgan (cM) olarak Kosambi
(1944)’ ye gore hesaplanmustr.

Antepfistigr genetik baglanti gruplarinin olusturulmasinda melez bireylere ait
markorlerde, beklenen ‘1:1:1:1', ‘1:2:1° ve ‘1.1’ acilim oranlarina uygunlugunu
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test etmek amaciyla, Joinmap 4.1 programinda ‘Lokus genotip frekans fonksiyon
komutu ile ilk olarak her bir markor icin ki-kare (X?) degerleri saptanp, ki-kare (X?)
analizi ile beklenen Mendel oranlarindan sapma gosteren markorler kaydedilmistir.
En az sapma gosteren markorlerin, baglant: gruplarina yerlestirilip, markdrlerin
gruplar Uzerinde optimum dagilhimint saglamak icin, ‘Ortalama ki-kare katkis’
fonksiyon komutu ile baglant: grubunin degerlerinin ortalamas: 1 civarinda olacak
bicimde hesaplamas: yaptirilmistir. Baglanti gruplarimin (linkage) olusturulmast
Kosambi haritalama fonksiyonu (Kosambi, 1944) kullanilarak ‘LOD gruplamast’ ile
gergeklestirilmistir. Ebeveyn haritalar igin baglant: gruplart en disiik LOD 5.0 degeri
kullanilarak olusturulmustur. Her bir baglanti grubundaki markor sirasin
belirleyebilmek icin hesaplamalarda standart Joinmap parametre ayarlari
kullamlmis olup, en iyi markdr siralamasi icin de paket programa 3 dongi halinde
hesaplama islemleri yapilmistir. Son olarak da MapChart 2.2 (Voorrips, 2002)
bilgisayar programi kullanilarak baglant: gruplarinin sekil dizenlenmesi ve sayfa
Uzerine yerlestirme islemi yapilmustir.
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4. BULGULAR VE TARTISMA

4.1.'Siirt’ Cesidi ve'Bagyolu’ Genotipinin SSR Analizleri

‘Siirt’ ve ‘Bagyolu’ ¢esitlerinin melezlenmesi sonucu elde edilen 89 F1
bitkisinde cesitli arastirmacilar tarafindan gelistirilmis toplam 217 SSR primer ¢ifti
ile calisilmistir. SSR markorleri kullamlarak ‘double pseudo-testcross haritalama
metodu ile (Grattapaglia ve Sederoff, 1994; Weeden ve ark., 1994) ebeveynlere ait
iki ayr1 baglant1 haritasi olusturulmustur. Calisma sonucunda elde edilen markér
verileri Joinmap 4.1 (Van Ooijen, 2011) bilgisayar program ile analiz edilmistir.

SSR analizlerinde taranan toplam primer cifti sayisi, kullamlan primer cifti
sayisi, elde edilen toplam markdr sayilari ve markérlerin acilim oranlarina gore
dagilimi Cizelge 4.1’ de sunulmustur.

Antepfistigi genetik baglanti haritasi olusturmak icin yapilan analizler de
toplam 217 SSR primer cifti kullanilmis olup, ¢alisma sonucunda 192 primer cifti
amplifiye olmustur. Bu primerlerden 87 adedi monomorfik olarak sonu¢ vermistir.
Polimorfik olan ve agilim gosteren 105 primer ciftinden 85'i kodominant (%80.9)
acilim gostermis olup, primerlerden 4 adedi hem kodominant hem de dominant
acilim gosterirken, toplam olarak 129 markor elde edilmistir. Calisma sonucunda
acilim gosteren primer cifti oram %48.3 olarak belirlenmistir. Haritaya yerlestirilen
kodominant markor sayist 91 olup oran ise %97.8 olarak hesaplanmistir. Dominant

acilim gosteren 20 primer giftinden %80’ i haritaya yerlestirilmistir.
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Cizelge 4.1. Antepfisiginda ‘Siirt” X ‘Bagyolu’” F1 populasyonu kullanilarak
olusturulan genetik haritada SSR markdor analizleri sonucunda elde
edilen genel bulgular

SSR ANAL iZL ERININ GENEL BULGULARI _
] ' ANALiz
OZELLIKLER SONUCLARI
Test edilen toplam primer cifti sayisi 217
Alldleri belirlenen primer cifti sayisi 192
Gradient PCR'da sonug vermeyen
primer cifti sayisi 25
Monomorfik primer cifti sayisi 87
Toplam agilim gosteren primer Gifti sayist 105
Toplam acilim gosteren markor sayisi 129
Kodominant agilim gosteren primer cifti sayist 85
Kodominant agilim gosteren markor sayisi 93
Dominant agilim gdsteren primer cifti sayisi 16
Dominant agilim gosteren markor sayisi 36
Hem kodominant hem dominant agilim gosteren
primer cifti sayisi 4
GENETIK BAGLANTI HARITASI GENEL BULGULAR'I
) _ ANALIZ
OZELLIKLER SONUCLARI
Haritalanan toplam markér sayisi 121
Haritalanan primer cifti sayisi 102
Haritalanan kodominant markor sayist 91
Haritalanan dominant markor sayisi 30
Haritadan ¢ikan kodominant markor sayisi 2
Haritadan ¢ikan dominant markor sayisi 6

4.2. Antephistign Genetik Haritas Igin Olusturulan Baglanti Gruplar

‘Siirt’ ¢esidi genetik haritasi icin saptanan 70 markér ve ‘Bagyolu’ genotipi
genetik haritasi igin saptanan 84 markor ile 15 baglanti grubu olusturulmustur.
Olusturulan 15 baglant: grubuna ait bilgiler Cizelge 4.2'den Cizelge 4.31'e kadar
olan Cizelgelerde ve ‘Siirt’ ve ‘Bagyolu’ genetik haritalarimin 15 baglanti grubu
Sekil 4.1'den Sekil 4.15' e kadar olan sekillerde sunulmustur.
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4.2.1. 'Siirt’ Cesidi ve‘Bagyolu’ Genotipinin 1. Baglanti Grubu Bulgular:

‘Siirt’ ¢esidi 1. genetik baglant: grubunda bulunan markoérler ile markor
uzakliklari, agilim oranlari, ki-kare degerleri, dnem seviyeleri ve markorler arast
ortalama uzaklik Cizelge 4.2'de sunulmustur.

‘Siirt’ ¢esidi birinci baglant1 grubunun toplam uzunlugu 69.5 cM olup 7 adet
SSR markori yer almistir. Markorler arasi ortalama uzaklik ise 9.9 cM olarak
hesaplanmistir. Bu grupta yer alan markorlerden 1 adedi ‘abxcd’, 1 adedi ‘efxeg’,
digerleri ise ‘ImxII’ agilimi gostermistir. Markérler igerisinden farkli 6nem
seviyelerinde sapma gosteren markér sayisi ise 2 olarak belirlenmis olup, markorlere
ait ki-kare degerleri 0.10 ile 6.93 arasinda degisim gostermistir (Cizelge 4.2).

Cizelge 4.2. ' Siirt’ ¢esidi 1. genetik baglant: grubunda bulunan markérler ve markér
uzakliklar: (cM), acilim oranlari, ki-kare degerleri, 6nem seviyeleri ve
markorler arasi ortalama uzaklik

Mar kor Achm | Kikare Onem
No Mar kor ler uzakhklarr | Acilim oranlar: | degerleri seviyesi
(cM) (p)
1 | CUPVSSRD628-247 0.0 [mxI| 11 0.10 -
2 | CUPVSSRA112-246 11.5 [mxI| 11 4.15 >
3 | CUPVSSRB118-209 20.3 [mxIl 11 0.11 -
4 | CUPVSSRA112-262 33.1 [mxIl 11 2.59 -
5 |CUPVSSRB108 41.5 abxcd | 1:1:1:1 6.93 *
6 | PKATGO15 56.3 [mxI| 11 171 -
7 | CUPVSSRB629 69.5 efxeg | 1:1:1:1 3.68 -
Ortalama Uzaklik 9.9

(*) p<0.05, (**) p<0.01

‘Siirt’ ¢esidi ve ‘Bagyolu’ genotipinin 1. baglant: gruplart Sekil 4.1'de
sunulmustur. “Siirt” gesidinin 1. baglant: haritasinda markorler arasinda 20 cM’dan
daha buyuk bosluk saptanmamus olup en genis bosluk ‘CUPVSSRB108 ile
‘PKATGO015 markorleri arasinda (14.8 cM) bulunmustur. ‘CUPVSSRB571
(‘efxeg’) markort ‘Bagyolu’ genotipi 1. baglanti grubunda bulunmasina ragmen,
‘Siirt’ ¢esidinin 1. baglanti grubundan, ortalama ki-kare katki degerinin yuksek

olmasi nedeniyle gikartil mistir.

23



4. BULGULAR VE TARTISMA Meryem Aylin AKYUZ

Siirt_LG1 Bagyolu_LG1

0,0 1~ CUPVSSRD628h-247 0,0 {7 CUPVSSRD676a

11,5 1 CUPVSSRA112-246

20,3 —+— CUPVSSRB118-209 22,1 CUPVSSRC210
25,3~ CUPVSSRB108

27,2 -1~ CUPVSSRD404
33,1+ CUPVSSRA112-262 30,57] |> CUPVSSRA114

41,5 -+ CUPVSSRB108
48,2 CUPVSSRB629

56,3 |~ PKATGO15 57,5 1 CUPVSSRB437

69,5 —=— CUPVSSRB629 69,3 | CUPVSSRB428-226
90,3 —=— CUPVSSRB571

Sekil 4.1. *Siirt’ ¢esidi (solda) ve ‘Bagyolu’ genotipinin (sagda) 1. baglant1 gruplari.
Sekilde soldaki rakamlar cM olarak markorler arasindaki mesafeyi ifade
etmektedir. Koyu renkli markorler ortak markérlerdir.

‘Bagyolu’ genotipi 1. baglanti grubunda bulunan markoérler ile markor
uzakliklari, agilim oranlari, ki-kare degerleri, dnem seviyeleri ve markorler arast
ortalama uzaklik Cizelge 4.3’ de sunulmustur.

‘Bagyolu’ genotipi genetik haritasimin birinci baglanti grubunda toplam 9
adet SSR markort bulunmakta olup toplam uzunlugu 90.3 cM ve markdrler arasi
ortalama uzaklik 10 cM olarak saptanmistir. Bu markorlerden 3 adet *1:1:1:1" acilim
gosteren markorlerden 1 adedi ve 6 adet ‘1:1' acilim gosteren markorlerden 4 adedi
toplanda 5 markor olmak Uzere farkli 6nem seviyelerinde sapma gostermistir.
Markorlerin ki-kare degerleri 1.90 ile 9.45 arasinda degisim gostermistir (Cizelge
4.3).
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Cizelge 4.3. ‘Bagyolu’ genotipi 1. baglant1 grubunda bulunan markdrler ve markor
uzakliklar: (cM), acilim oranlari, ki-kare degerleri, 6nem seviyeleri ve

markorler aras: ortalama uzaklik

Mar kor Acihm Kikare Onem
No Mar kor ler uzakhklarr | Acilim oranlar | degerleri seviyesi
(cM) (p)
1 | CUPVSSRD676a 0.0 nnxnp 11 1.90 -
2 | CUPVSSRC210 22.1 nnxnp 1.1 9.45 e
3 | CUPVSSRB108 25.3 abxed | 1:1:1:1 6.93 *
4 | CUPVSSRD404 27.2 nnxnp 1:1 7.02 *xk
5 |CUPVSSRA114 30.5 nnxnp 1:1 5.94 *x
6 | CUPVSSRB629 48.2 efxeg | 1:1:1:1 3.68 -
7 | CUPVSSRB437 57.5 nnxnp 1:1 2.33 -
8 | CUPVSSRB428-226 69.3 nnxnp 1:1 8.19 il
9 | CUPVSSRB571 90.3 efxeg | 1:1:1:1 3.58 -
Ortalama Uzaklik 10

(*) p<0.05, (**) p<0.0L, (***) p<0.005(****) p<0.001

‘Bagyolu’ genotipi genetik haritasinin 1. baglanti grubunda markorler
arasinda 20 cM’dan daha biydk iki bosluk bulunmakta olup, en genis bosluk
‘CUPVSSRD6764 ile ‘CUPVSSRC210" markdrleri arasinda (22.1 cM) hesaplanmustir.

4.2.2.'Siirt’ Cesidi ve‘Bagyolu” Genotipinin 2. Baglanti Grubu Bulgular:

‘Siirt’ ¢esidi haritasinin 2. baglant1 grubunda bulunan markorler ile markor
uzakliklari, agilim oranlari, ki-kare degerleri, dnem seviyeleri ve markorler arast
ortalama uzaklik Cizelge 4.4’ de sunulmustur.

‘Siirt’ ¢esidi haritasinin ikinci baglant: grubunda toplam 5 adet SSR markori
yer almakta olup, toplam uzunlugu 55.7 cM’dir. Baglant: grubunda 1 adet ‘efxeg’ ve
4 adet ‘ImxII" agilim gosteren markor bulunmakta olup, 2 adet ‘ImxIlI’ agilim
gosteren markér farklt 6nem seviyelerinde sapma gostermistir. Markorlerin ki-kare

degerleri 0.98 ile 5.31 arasinda degisim gostermistir (Cizelge 4.4).
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Cizelge 4.4. 'Siirt’ gesidi 2. baglant: grubunda bulunan markorler, markor uzakliklar
(cM), acilim oranlari, ki-kare degerleri, 6nem seviyeleri ve markorler
arasi ortalama uzaklik

Mar kor Aghm | Kikare | Orem

No Mar kor ler uzakhklarr | Acihm oranlar: | degerleri seviyesi
(cM) (p)
1 | CUPVSSRA105 0.0 [mxI| 11 5.31 **
2 |CUPVSSRA111 18.1 ImxI| 11 3.40 *
3 | CUPVSSRB306 22.9 efxeg 1:1:1:1 1.82 -
4 | CUPVSSRD581 26.6 [mxIl 11 0.98 -
5 |CUPVSSRD567-285 55.7 [mxIl 11 1.80 -

Ortalama Uzaklik 11.1

(*) p<0.05, (**) p<0.01

‘Siirt’ ¢esidi ve ‘Bagyolu’ genotipinin 2. baglant: gruplart Sekil 4.2'de
sunulmustur. ‘Siirt’ ¢esidi genetik haritasimin 2. baglanti grubunda markorler
arasinda 20 cM’dan daha bilyidk bosluk saptanmis olup, en genis bosluk
‘CUPVSSRD581" ile ‘CUPVSSRD567-285 markérleri arasinda (29.1 cM)
bulunmustur. CUPVSSRB567-214 (‘ImxII") markori ortalama ki-kare katki
degerinin yuksek olmasi nedeniyle bu baglant: grubundan ¢ikartilmistir.

‘Bagyolu’ genotipi genetik haritasimin 2. baglanti grubunda yer alan
markorler ile markor uzakliklari, agilim oranlari, ki-kare degerleri, 6nem seviyeleri
ve markdrler arasi ortalama uzaklik Cizelge 4.5’ de sunulmistur.

‘Bagyolu’ genotipi genetik haritasimin ikinci  baglanti grubuna  ait
markorlerden 8 adedi ‘1:1' ve 1 adedi ise ‘1:1:1:1' agilim gOstermis olup bu
markorlere ait ki-kare degerleri 0.00 ile 1.82 arasinda degisiklik gostermektedir. Bu
grupta sapma gosteren markdr bulunmamaktadir (Cizelge 4.5).

Toplam uzunlugu 58.3 cM olan ‘Bagyolu’ genotipi genetik haritasimin 2.
baglant1 grubunda dagilim gosteren markdrler arasi ortalama uzaklik 6.4 cM olarak
belirlenmistir (Cizelge 4.5). Markorler arasinda 20 cM’dan daha blyUk bosluk
Saptanmis olup en genis bosluk ‘CUPV SSRB567-216’ ile
‘CUPV SSRB515’ markorleri arasinda (20.5 ¢cM) bulunmustur.
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Siirt_LG2 Bagyolu_LG2

0,0 {1 CUPVA105 0,0 fr— CUPVSSRB306
4,9+ CUPVSSRB443ay
7,8 |~ CUPVSSRD310

14,9 —— CUPVSSRB428-213
18,1 — CUPVSSRA111 .
20,1 —1 Pislen510

22,91~ CUPVSSRB306 24,0+ CUPVSSRD309
26,6 |~ CUPVSSRDS81 28,2 - CUPVSSRB567-216

48,7 1 CUPVSSRB515

55,7 —— CUPVSSRD567-285

58,3 ~o— CUPVSSRB492-218

Sekil 4.2. 'Siirt’ ¢esidi (solda) ve ‘Bagyolu’” genotipi (sagda) 2. baglanti grubu.

Sekilde soldaki rakamlar cM olarak markérler arasindaki mesafeyi ifade
etmektedir. Koyu renkli markorler ortak markorlerdir.

Cizelge 4.5. ‘Bagyolu’ genotipi 2. baglanti grubunda bulunan markorler, markor
uzakliklar: (cM), acilim oranlari, ki-kare degerleri, 6Gnem seviyeleri ve
markorler arasi ortalama uzaklik

Mar kor Achm Ki-kare| Onem
No Mar kor ler uzaklhiklary Acilim oranlar degerler | seviyesi
(cM) i (P)
1 | CUPVSSRB306 0.0 efxeg 1:1:1:1 1.82 -
2 | CUPVSSRB443ay 4.9 nnxnp 1.1 0.10 -
3 | CUPVSSRD310 7.8 nnxnp 1:1 0.05 -
4 | CUPVSSRB428-213 14.9 nnxnp 11 0.55 -
5 |Piden510 20.1 nnxnp 1:1 1.16 -
6 | CUPVSSRD309 24.0 nnxnp 1:1 0.00 -
7 | CUPVSSRB567-216 28.2 nnxnp 1.1 0.55 -
8 | CUPVSSRB515 48.7 nnxnp 1:1 1.64 -
9 | CUPVSSRB492-230 58.3 nnxnp 1:1 0.43 -
Ortalama Uzaklik 6.4
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4.2.3.'Siirt’ Cesidi ve‘Bagyolu’ Genotipinin 3. Baglant1 Grubu Bulgular:

‘Siirt’ ¢esidi 3. baglant1 grubunda yer alan markorler ile markor uzakliklari,
acilim oranlari, ki-kare degerleri, onem seviyeleri ve markorler arasi ortalama
uzaklik Cizelge 4.6’ da sunulmustur.

‘Siirt’ ¢esidi genetik haritasinin Ugtinct baglant: grubunun uzunlugu 94.5 cM
olup, markorler arasi ortalama uzaklik ise 11.8 cM olarak saptanmustir. Baglanti
grubunda bulunan toplam 8 SSR markdrden 2 adedi ‘1:1:1:1', 1 adedi ‘1:2:1°, 1
adedi ‘3:1" ve kalan 4 markér ‘1:1° acilimi gostermis olup, 1 adet ‘1:1:1:1°, 1 adet
‘1:1 ve 1 adet ‘1:2:1" agilim gosteren markorler farkli 6nem seviyelerinde sapma
gostermistir. Markdrlerin ki-kare degerleri ise 0.41 ile 35.05 arasinda degisim
gogtermistir (Cizelge 4.6).

Cizelge 4.6. “Siirt’ ¢esidi 3. baglant1 grubunda bulunan markérler markor uzakliklar
(cM), acilim oranlari, ki-kare degerleri, 6nem seviyeleri ve markdorler
arasi ortalama uzaklik

Mar kor Acihm Kikare Onem
No Mar kor ler uzakhklarr | Acilim oranlars | deserleri seviyesi
(cM) = (p)

1 | CUPVSSRB441 0.0 hkxhk 1:2:1 35.05 Hokkk ko
2 | CUPVSSRD609-316 2.7 hkxhk 31 1.52 -

3 | CUPVSSRB309 9.5 [mxI| 1:1 0.41 -

4 | CUPVSSRBA417b-183 15.9 ImxI| 11 0.78 -

5 | CUPVSSRB577 39.2 abxed | 1:1:1:1 1.45 -

6 | CUPVSSRD494-305 479 [mxI| 11 1.19 -

7 | CUPVSSRD562 83.8 efxeg 1:1:1:1 7.75 *

8 | CUPVSSRA114-215 94.5 ImxI| 11 3.25 *

Ortalama Uzaklik 11.8

(*) p<0.05, (*******) p<0.00005

‘Siirt’ ¢esidi ve ‘Bagyolu’ genotipinin 3. baglant: gruplart Sekil 4.3'de
sunulmustur. ‘Siirt’ cesidi 3. baglanti grubunda markorler arasi 20 cM’den daha
blylik 2 bosluk saptanmustir. En genis bosluk ‘CUPVSSRD494-305 ile
‘CUPVSSRD562" markorleri arasinda (35.9 cM) bulunmus olup, diger bosluk ise
‘CUPVSSRB417b-183 ile ‘CUPVSSRB577° markdrleri arasinda (23.3 cM)
belirlenmistir. ‘CUPVSSRA318" (‘efxeg’) markorii de ortalama ki-kare sapma
degerinin yuksek olmasi nedeniyle bu baglant: grubundan ¢ikartilmistir.
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Siirt_LG3 Bagyolu_LG3

1)

0,0 ~ =~ CUPVSSRB441 e+ 0.0 —F— CUPVSSRB441
2,7 71> CUPVSSRD609-316

9,5 1 CUPVSSRB309
15,9 |+ CUPVSSRB417b-183

26,5~ |- CUPVSSRD609-312
27,81 |> CUPVSSRD609a

39,2  CUPVSSRB577 \

83,8 1 CUPVSSRD562

— CUPVSSRA114-215

q

94,5 —

Sekil 4.3. *Siirt’ ¢esidi (solda) ve ‘Bagyolu’ genotipi (sagda) 3. baglanti grubu.
Sekilde soldaki rakamlar cM olarak markérler arasindaki mesafeyi ifade
etmektedir. Koyu renkli markorler ortak markorlerdir.

‘Bagyolu’ genotipi 3. baglanti grubunda bulunan markdrler ile markor
uzakliklari, agilim oranlari, ki-kare degerleri, dnem seviyeleri ve markorler arasi
ortalama uzaklik Cizelge 4.7’ de sunulmustur.

‘Bagyolu’ genotipi genetik haritasimin tglincti baglant: grubundaki toplam 4
SSR markorunden 1 adedi ‘abxcd’, 2 adedi ‘nnxnp’ 1 adedi ‘hkxhk’ seklinde agilim
gostermis olup, markorlerin ki-kare degerleri 0.05 ile 35.05 arasinda degismistir. Bu
baglant1 grubunda sadece ‘CUPVSSRB441’ markorl sapma gostermistir (Cizelge
4.7).
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Cizelge 4.7. ‘Bagyolu’ genotipi 3. baglant1 grubunda bulunan markdrler ve markor
uzakliklar: (cM), acilim oranlari, ki-kare degerleri, 6nem seviyeleri ve

markorler aras: ortalama uzaklik

. Markor Acllim | Ki-kare C")r_1em_
No Mar kor ler uzakhklar1| Acilim oranlart | degerleri seviyesi
(cM) (P)

1 | CUPVSSRB441 0.0 hkxhk 1:2:1 35.05 *hkkkAk
2 | CUPVSSRD609-312 26.5 nNXnp 11 0.05 -
3 | CUPVSSRD609%a 27.8 nnxnp 11 0.05 -
4 | CUPVSSRB577 49.6 abxcd 1111 1.45 -

Ortalama Uzaklik 12.4

(*¥****%x) n<0.00005

Toplam uzunlugu 49.6 cM olan ‘Bagyolu’ genotipi genetik haritasimin 3.
baglant1 gruplarinda dagilim gosteren markorler arast ortalama uzakhik 12.4 cM
olarak hesaplanmistir (Cizelge 4.7). Markorler arasinda 20 cM’den daha biyuk 2
bosluk saptanmustir. En genis bosluk ‘CUPVSSRD609-312" ve ‘CUPVSSRB441'
markorleri arasinda (26.5 cM) olup, diger bosluk ise ‘CUPVSSRBS577 ve
‘CUPV SSRD609a arasinda  (21.8 cM)
‘CUPVSSRD609-316" (‘hkxhk’) ve ‘CUPVSSRD562" (‘efxeg’) markoéri ortalama
ki-kare sapma degerinin yuksek olmasi nedeniyle ‘Siirt’

markorleri belirlenmistir.  Ayrica
baglant: grubunda
bulunmasina ragmen, bu baglant: grubundan c¢ikartilmustir. Buna ilaveten ‘Siirt’
baglant: grubundaki gibi ‘CUPVSSRA318 (‘efxeg’) markorl de ortalama ki-kare
sapma degerinin yiksek olmasi nedeniyle ‘Bagyolu’ genotipi genetik haritasindan
cikartilmstir.

4.2.4.'Siirt’ Cesidi ve'Bagyolu’” Genotipinin 4. Baglanti Grubu Bulgular:

‘Siirt’ ¢esidi 4. baglant1 grubunda bulunan markdrler ile markér uzakliklari,
acilim oranlari, ki-kare degerleri, onem seviyeleri ve markorler arasi ortalama
uzaklik Cizelge 4.8’ de sunulmustur.

‘Siirt’ ¢esidi genetik haritasinin doérdincti baglant: grubu toplam uzunlugu
28.8cM olup, 5 adet SSR markort yer almistir. Markorler arasi ortalama uzaklik ise
5.7 cM olarak hesaplanmustir. Markorlerden 3 adedi ‘ImxII’ ve 2 adeti ‘efxeg’ agilimi
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gostermistir. Markorlere ait ki-kare degerleri 0.01 ile 3.18 arasinda degisim
gostermekte olup bu grupta farkli 6nem seviyelerinde sapma gosteren markor
bulunmamaktadir (Cizelge 4.8).

Cizelge 4.8. 'Siirt’ c¢esidi 4. baglanti grubunda bulunan markérler ve markor
uzakliklari (cM), acilim oranlari, ki-kare degerleri, 6nem seviyeleri ve
markorler arasi ortalama uzaklik

Mar kor Achm | Ki-kare Onem
No Markor ler uzakhklari| Aclm oranlar | degerleri Seviyesi
(cM) (p)
1 | CUPVSSRDA412 0.0 efxeg 1:1:1:1 3.18 -
2 | CUPVSSRB464 10.9 ImxI| 1.1 0.10 -
3 | CUPVSSRB101 13.9 ImxI| 1.1 0.01 -
4 | CUPVSSRB657 14.7 efxeg 1:1:1:1 0.86 -
5 | CUPVSSRA310-178 28.8 Imxl| 1.1 0.01 -
Ortalama Uzaklik 5.7

‘Siirt’ ¢esidi ve ‘Bagyolu’ genotipi 4. baglanti gruplart Sekil 4.4'de
sunulmustur. ‘Siirt’ ¢esidi haritasinda markorler arasinda 20 cM’dan daha biytk
bosluk  bulunmamaktadir. En biyok bosluk ise ‘CUPVSSRB6E57° ve
‘CUPVSSRA310-178 markorleri arasinda (14.1 cM) olarak hesaplanmustir.

‘Bagyolu’ genotipi 4. baglanti grubunda bulunan markdrler ile markor
uzakliklari, agilim oranlari, ki-kare degerleri, dnem seviyeleri ve markorler arast
ortalama uzaklik Cizelge 4.9' de sunulmustur.

‘Bagyolu’ genotipi genetik haritasinin dordunci baglant: grubunda toplam 9
adet SSR markor yer almistir. Baglant: grubunun toplam uzunlugu 102.8 cM olarak
hesaplanmis olup, markdrler arasi ortalama uzaklik 11.4 cM olarak saptanmistir. Bu
gruba ait markorlerden, 2 adedi ‘1:1:1:1' ve diger markorler ise ‘1:1° agilim
gosermislerdir. Dagilim gosteren markérler icerisinden 3 adet ‘1:1:1:1° acilim
oramna sahip 3 markor farkli 6Gnem seviyelerinde sapma gostermistir. Toplam 9 adet
SSR markérlerine ait ki-kare degerleri 0.28 ile 7.18 arasinda degisim gostermistir
(Cizelge 4.9).
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Siirt_LG4 Bagyolu_LG4

0,0 CUPVSSRD412 0,0 —— CUPVSSRB208

10,9 CUPVSSRB464
13,9 CUPVSSRB101

14,77\ CUPVSSRB657 15,1 -7~ CUPVSSRB217

21,2 1 CUPVSSRA102

28,8 =~ CUPVSSRA310-178 || 306 || cUPVSSRBO10
39,7 1~ CUPVSSRD214
49,4~ CUPVSSRDA412
64,6 [T~ CUPVSSRB657

74,8 —— CUPVSSRBO005

102,8 o~ CUPVSSRA112-202

Sekil 4.4. 'Siirt’ cesidi (solda) ve ‘Bagyolu’” genotipi (sagda) 4. baglanti grubu.

Sekilde soldaki rakamlar cM olarak markérler arasindaki mesafeyi ifade
etmektedir. Koyu renkli markorler ortak markorlerdir.

Cizelge 4.9. ‘Bagyolu’ genotipi 4. baglant1 grubunda bulunan markorler ve markor
uzakliklar: (cM), acilim oranlari, ki-kare degerleri, Gnem seviyeleri ve
markorler arasi ortalama uzaklik

Mar kor Achm | Ki-kare Onem
No Mar kor ler uzakhklar1| Aghm oranlar: | degerleri seviyesi
(cM) (P)
1 | CUPVSSRB208 0.0 nnxnp 1:1 4.65 *x
2 | CUPVSSRB217 15.1 nnxnp 11 0.93 -
3 | CUPVSSRA102 21.2 nnxnp 1:1 3.25 *
4 | CUPVSSRB010 30.6 nnxnp 1.1 0.76 -
5 |CUPVSSRD214 39.7 nnxnp 1.1 0.28 -
6 | CUPVSSRD412 49.4 efxeg 1:1:1:1 3.18 -
7 | CUPVSSRB657 64.6 efxeg 1:1:1:1 0.86 -
8 | CUPVSSRBO005 74.8 nnxnp 1:1 2.28 -
9 | CUPVSSRA112-202 102.8 nnxnp 1.1 7.18 *xk
Ortalama Uzakhk 11.4

(*) p<0.05, (**) p<0.01, (***) p<0.005

Markorler arasinda 20 cM’dan daha buyik 2 bosluk saptanmamis olup en
genis bosluk ‘CUPVSSRB005' ile ‘CUPVSSRA112-202' markorleri arasinda (28.0 cM)
hesaplanmustir.
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4.2.5.'Siirt’ Cesidi ve‘Bagyolu’ Genotipinin 5. Baglant1 Grubu Bulgular:

‘Siirt’ ¢esidi 5. baglant1 grubunda bulunan markdrler ile markér uzakliklari,
acilim oranlari, ki-kare degerleri, onem seviyeleri ve markorler arasi ortalama
uzaklik Cizelge 4.10' de sunulmustur.

‘Siirt’ gesidi genetik haritasimin besinci baglanti grubunda 3 adedi ‘1:1:1:1°
ve 2 adedi ‘1:2:1' acilim gosteren toplam 5 adet SSR markort bulunmaktadir.
Markorlere ait ki-kare degerleri 0.55 ile 5.09 arasinda degisim gostermis olup,
markorlerden sadece ‘1:2:1' agilim gosteren ‘PKATGO012" markori %5 6nem
seviyesinde sapma gostermistir (Cizelge 4.10).

Cizelge 4.10. ‘Siirt’ c¢esidi 5. baglanti grubunda bulunan markorler ve markor
uzakliklar1 (cM), acilim oranlari, ki-kare degerleri, Gnem seviyeleri
ve markorler arasi ortalama uzaklik

. Markor Acalim | Ki-kare C")r_1em_
No Mar kor ler uzakhklarr |  Acilim oranlar: | degerleri seviyesi
(cM) (p)
1 |PKATGO012 0.0 hkxhk 1:2:1 5.09 *
2 | CUPVSSRD201 23.2 hkxhk 121 0.55 -
3 | CUPVSSRB595 317 abxcd 1:1:1:1 2.28 -
4 | CUPVSSRB463 43.2 efxeg 1111 2.46 -
5 | CUPVSSRB440 50.1 abxced 1111 4.09 -
Ortalama Uzakhk 10.02
(*) p<0.05

‘Siirt’ ¢esidi ve ‘Bagyolu’ genotipinin 5. baglanti gruplart Sekil 4.5de
sunulmustur. “ Siirt’” ¢esidi genetik haritasimin 5. baglant: gruplarimin toplam uzunlugu
50.1 cM olarak belirlenmistir. Markorler arasi ortalama uzaklik ise 10.0 cM olarak
hesaplanmistir (Cizelge 4.10). 20 cM’dan daha biyutk bosluk saptanmis olup en
genis bosluk ‘PKATGO012' ile ‘CUPVSSRD201 markérleri arasinda (23.2 cM)
bulunmustur. Bununla birlikte ‘PVSSR33-216" (‘hkxhk’) markorleri yuksek
ortalama ki-kare katki degerleri nedeniyle bu baglant: grubundan gikaril mistir.

‘Bagyolu’ genotipi 5. baglanti grubunda bulunan markdrler ile markor
uzakliklari, agilim oranlari, ki-kare degerleri, dnem seviyeleri ve markorler arast
ortalama uzaklik Cizelge 4.11' de sunulmustur.
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‘Bagyolu’ genotipi genetik haritasinin besinci baglanti grubunda bulunan 5
adet SSR markdrinden 2 adedi ‘hkxhk’, 1 adedi ‘efxeg’, 2 adedi ‘abxcd’ve 5 adedi
‘nnxnp’ seklinde agilim gostermistir. Toplam uzunlugu 52.1 cM olan baglant1 grubu
Uzerinde dagilim gosteren markérler arast ortalama uzaklik 5.2 cM olarak
hesaplanmistir. Markorlere ait ki-kare degerleri 0.00 ile 5.09 arasinda degisiklik
gbstermis olup bu baglant: grubunda da ‘ Siirt’ baglant: grubunda oldugu gibi sadece
‘PKATG012 markori %5 0nem seviyesinde sapma gostermistir (Cizelge 4.11).

Siirt_LG5 Bagyolu_LG5

0,0 — PKATGO012 *— 0,0 — PKATGO012

15,9 -1~ CUPVSSRD544-204

23,27 CUPVSSRD201 24,7 -4 CUPVSSRD201
27,2 1 Pislen114x

— CUPVSSRB595 +._ 31,4 — Pislen1l4y
33,6 T~ CUPVSSRB595

— CUPVSSRA216

31,7

37,1

43,2 1 CUPVSSRB463 \ 43,8 1 CUPVSSRA313
46,4 ——— CUPVSSRB463

50,1 —=— CUPVSSRB440 N 521

=— CUPVSSRB440

Sekil 4.5. ‘Siirt" ¢esidi (solda) ve ‘Bagyolu’ genotipi (sagda) 5. baglant1 gruplari.
Sekilde soldaki rakamlar cM olarak markérler arasindaki mesafeyi ifade
etmektedir. Koyu renkli markorler ortak markérlerdir.

Markorler arasinda 20 cM’ den daha biytk bosluk tespit edilmemistir. Ayrica
‘PKATG012-266' (‘nnxnp’) ve ‘PVSSR33-216" (‘hkxhk’) markorleri yuksek
ortalama ki-kare katki degerleri nedeniyle bu baglant: grubundan gikaril mistir.
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Cizelge 4.11. ‘Bagyolu’ genotipi 5. baglanti gruplarinda bulunan markdrler ve
markor uzakliklart (cM), agilim oranlari, ki-kare degerleri, 6nem
seviyeleri ve markorler arasi ortalama uzaklik

. Markor Acilim Ki-kare Or_1em_
No Mar kor ler uzakhklarr | Acihm oranlar | degerleri seviyesi
(cM) (p)
1 | PKATGO012 0.0 hkxhk 1:2:1 5.09 *
2 | CUPVSSRD544-204 15.9 nnxnp 11 0.29 -
3 | CUPVSSRD201 24.7 hkxhk 1:2:1 0.55 -
4 | Pidenl14x 27.2 nnxnp 11 0.42 -
5 | Pislenl14y 314 nnxnp 1.1 0.00 -
6 | CUPVSSRB595 33.6 abxcd 1111 2.28 -
7 | CUPVSSRA216 371 nnxnp 11 0.18 -
8 |CUPVSSRA313 43.8 nnxnp 11 0.58 -
9 | CUPVSSRB463 46.4 efxeg 1111 2.46 -
10 | CUPVSSRB440 52.1 abxcd 1:1:1:1 4.09 -
Ortalama Uzaklik 5.2
(*) p<0.05

4.2.6. ‘Siirt’ Cesidi ve ‘Bagyolu’ Genotipinin 6. Baglanti Grubu Bulgular:

‘Siirt’ ¢esidi 6. baglant1 grubunda bulunan markdrler ile markér uzakliklari,
acilim oranlari, ki-kare degerleri, onem seviyeleri ve markorler arasi ortalama
uzaklikCizelge 4.12' de sunulmustur.

Toplam uzunlugu 54.9 cM ve markdrler arasi ortalama uzaklik ise 6.1 cM
olarak saptanan ‘Siirt’ ¢esidi genetik haritasinin altinci baglant: grubunda 2 adedi
‘abxed’, 1 adedi ‘efxeg’ ve 6 adedi ‘ImxIl’ agilim gOsteren toplam 9 adet SSR
markort yer almistir. Dagilim gosteren markorlerden ‘PKATGO021 markori %1
Onem seviyesinde sapma gostermistir. Baglanti grubunda bulunan 9 adet SSR
markorlerine ait ki-kare degerleri 0.01 ile 8.84 arasinda degisiklik gostermistir
(Cizelge 4.12).
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Cizelge 4.12. 'Siirt’ ¢esidi 6. baglant: gruplarina ait markorler ve markor uzakliklar
(cM), acilim oranlari, ki-kare degerleri, 6Gnem seviyeleri ve markorler
arasi ortalama uzaklik

. Markor Acllim | Ki-kare Or_1em_
No Mar kor ler uzakhiklary Acilim oranlar: | degerler| Seviyesi
(cM) (V)
1 |CUPVSSRD201-192 0.0 ImxI| 11 0.05 -
2 | PKATGO021 7.0 abxcd 1:1:1:1 8.84 *k
3 | CUPSSRVB615 25.3 ImxI| 11 0.05 -
4 | CUPVSSRB679 39.9 abxcd 1:1:1:1 0.32 -
5 |CUPVSSRB112 40.2 ImxI| 11 0.01 -
6 | CUPVSSRD541 40.3 ImxI| 11 0.01 -
7 | CUPVSSRBO009 41.6 efxeg 1:1:1:1 0.68 -
8 | CUPVSSRB583 511 ImxI| 11 0.91 -
9 | CUPVSSRB470 54.9 ImxI| 11 2.59 -
Ortalama Uzakhk 6.1

(**) p<0.01

‘Siirt’ ¢esidi ve ‘Bagyolu’ genotipinin 6. baglanti gruplar1 Sekil 4.6'de

sunulmustur.

Siirt_LG6
0,0 - CUPVSSRD201-192
7.0 PKATG021
25,3 -1~ CUPSSRVB615
39,9 | | CUPVSSRB679
40,2 ‘) CUPVSSRB112
40,37\ CUPVSSRD541
41,67| |\ CUPVSSRB009
51,1 - CUPVSSRB583
54,9~ CUPVSSRBA70

Bagyolu_LG6

/ 0,0 - PKATGO021

[«

30,1 ~—+ CUPVSSRB679
/ 31,9~~~ CUPVSSRB009

Sekil 4.6. ‘Siirt’ ¢esidi (solda) ve ‘Bagyolu’ genotipi (sagda) 6. baglant1 gruplari.
Sekilde soldaki rakamlar cM olarak markérler arasindaki mesafeyi ifade
etmektedir. Koyu renkli markorler ortak markorlerdir.
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‘Siirt’ ¢esidinin 6. baglant: grubunda markorler arasi 20 cM’dan daha biuyuk
bosluk yer almamakla birlikte en genis bosluk ‘PKATG021' ile ‘CUPSSRVB615’
markorleri arasinda 18.3 cM olarak hesaplanmustir.

‘Bagyolu’ genotipi 6. baglanti grubunda bulunan markdrler ile markor
uzakliklari, agilim oranlari, ki-kare degerleri, dnem seviyeleri ve markorler arast
ortalama uzaklik Cizelge 4.13' de sunulmustur.

‘Bagyolu’ genotipi genetik haritasinin altinci baglant: grubunda toplam 3 adet
SSR markdrt dagilim gostermis olup, bu gruba ait markorlerden 1 adet ‘efxeg’, 2
adet ‘abxcd’ agilim gostermislerdir. Bunlardan *abxcd’ agilim gosteren markorlerden
biri % 1 dnem seviyesinde sapma gostermistir. Markorlerin ki-kare degerleri 0.2 ile
17.3 arasinda degisim gostermistir (Cizelge 4.13).

Cizelge 4.13. ‘Bagyolu’ genotipi 6. baglanti gruplarina ait markorler ve markor
uzakliklar1 (cM), acilim oranlari, ki-kare degerleri, Gnem seviyeleri
ve markorler arasi ortalama uzaklik

. Markor Acllim | Ki-kare Or_1em_
No Mar kor ler uzakhklar1| Aclim oranlar:| degerleri seviyesi
(cM) (V)
1 |PKATGO021 0.0 efxeg 1111 8.84 *x
2 CUPVSSRB679 30.1 abxcd 1:1:1:1 0.32 -
3 | CUPVSSRBO009 31.9 abxcd 1:1:1:1 0.68 -
Ortalama Uzakhk 10.6
(**) p<0.01

‘Bagyolu’ genotipi genetik haritasinin 6. baglanti gruplarinin  toplam
uzunlugu 31.9 cM olarak hesaplanmis olup, dagilim gosteren markorler arasi
ortalama uzaklik 10.6 cM olarak saptanmustir (Cizelge 4.13). Bu grupta 20 cM’dan
daha biyuk ‘CUPVSSRB679 ile ‘PKATGO021" markorleri arasinda (30.1 cM)
genisliginde 1 bosluk saptanmustur.
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4.2.7.'Siirt’ Cesidi ve‘'Bagyolu’ Genotipinin 7. Baglanti Grubu Bulgular:

‘Siirt’ ¢esidi 7. baglant1 grubunda bulunan markdrler ile markér uzakliklari,
acilim oranlari, ki-kare degerleri, onem seviyeleri ve markorler arasi ortalama
uzaklik Cizelge 4.14' de sunulmustur.

Cizelge 4.14. 'Siirt’ ¢esidi genetik haritasinin 7. baglant1 gruplarina ait markdorler ve
markor uzakliklart (cM), agilim oranlari, ki-kare degerleri, 6nem
seviyeleri ve markorler arasi ortalama uzaklik

Mar kor Acahm | Ki-kare Onem
No Mar kor ler uzaklhiklary Acilim orglnllarl degerleri seviyesi
(cM) ()
1 | CUPVSSRC313 0.0 hkxhk 121 6.12 *k
2 | CUPVSSRB534a 34.6 efxeg 11111 3.27 )
3 | CUPVSSRD628 47.4 hkxhk 1:2:1 16.09 * ok kK Kk
Ortalama Uzaklik 158

(**) p<0_01, (******) p<0_0001

‘Siirt’ ¢esidi genetik haritasinin 7. baglanti grubunun toplam uzunlugu 47.4
cM, markdrler arasi ortalama uzaklik ise 15.8 cM olarak hesaplanmistir. Toplamda 3
adet SSR markdrt bulunan bu baglanti grubundaki markorlere ait ki-kare degerleri
3.27 ile 16.09 arasinda degismistir. Baglant1 grubuna ait markorlerden 1 adedi
‘efxeg’ ve 2 adedi ise ‘hkxhk’ agilim gostermislerdir. Markorlerden “1:2:1" agilim
goseren ‘CUPVSSRD628 ve ‘CUPVSSRC313 markorleri farkli  6nem
seviyelerinde sapma gostermislerdir (Cizelge 4.14).

‘Siirt’ ¢esidi ve ‘Bagyolu’ genotipinin 7. baglanti gruplart Sekil 4.7'de
sunulmustur. Markoérler arasinda 20 cM’ dan daha blylUk bosluk saptanmis olup, en
genis bosluk ‘CUPVSSRB534a’ ile ‘CUPVSSRC313" markdrleri arasinda (34.6 cM)
olarak saptanmustir.
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Siirt_LG7 Bagyolu_LG7

D

0,0 — CUPVSSRC313 *— 0,0 CUPVSSRC313

21,9~} CUPVSSRB404
24,3 1T~ PKAGO001
27,8 T~ CUPVSSRD628

34,6 —m CUPVSSRB534a
42,4 —+1 CUPVSSRB534a
47,4 —— CUPVSSRD628
50,5 1 CUPVSSRB556
55,2 1 CUPVSSRD659
76,7 —9— CUPVSSRB611x

Sekil 4.7. 'Siirt’ ¢esidi (solda) ve ‘Bagyolu’ genotipi (sagda) 7. baglanti grubu.
Sekilde soldaki rakamlar cM olarak markérler arasindaki mesafeyi ifade
etmektedir. Koyu renkli markorler ortak markérlerdir.

‘Bagyolu’ genotipi 7. baglanti grubunda bulunan markdrler ile markor
uzakliklari, agilim oranlari, ki-kare degerleri, dnem seviyeleri ve markorler arast
ortalama uzaklik Cizelge 4.15' de sunulmustur.

‘Bagyolu’ genotipi genetik haritasinin yedinci baglant: grubunda dagilim
gbsteren toplam 8 adet SSR markori yer almustir. Bu gruba ait markdrlerden 1 adedi
‘1:1:1:1°, 2 adedi ‘1:2:1' ve diger markorler ise *1:1" agilim gostermis olup, 3 adedi
‘1:1" ve 2 adedi ‘1:2:1" acilim gosteren ‘CUPVSSRB611x’, ‘CUPVSSRB404’,
‘PKAGO0L" ve ‘CUPVSSRD628, ‘CUPVSSRC313 markorleri farkli 6nem
seviyelerinde sapma gostermislerdir. Markorlerin ki-kare degerleri 0.91 ile 16.09
arasinda degisim gostermistir (Cizelge 4.15).

‘Bagyolu” genotipi genetik haritassnin 7. baglanti  grubunun toplam
uzunlugu 76.7 cM olarak hesaplanmis olup, dagilim gosteren markorler arasi
ortalama uzaklik 9.5 cM olarak saptanmustir (Cizelge 4.15). Markérler arasinda 20
cM’dan daha biyitk 2 bosluk saptanmistir. Markorler arast en genis bosluk
‘CUPVSSRB404’ ile *CUPVSSRC313 markorleri arasinda (21.9 cM) olup, digeri
‘CUPVSSRB611x’ ile ‘CUPVSSRD659 markorleri arasinda (21.5 cM) bosluk

belirlenmistir.
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Cizelge 4.15. ‘Bagyolu’ genotipi 7. baglanti gruplarinda bulunan markdrler ve
markor uzakliklart (cM), agilim oranlari, ki-kare degerleri, 6nem
seviyeleri ve markorler arasi ortalama uzaklik

N . Mar kor Aalhm | Ki-kare Onem
o] Mar kor ler uzaklhiklary Acilim - .| seviyesi
(cM) oranlar: | degerleri ®)
1 | CUPVSSRC313 0.0 hkxhk 1.2:1 6.17 o
2 | PKAGO01 21.9 nNXnp 11 6.70 FrE
3 | CUPVSSRB404 24.3 nnNXxnp 11 8.19 pllkl
4 | CUPVSSRD628 27.8 hkxhk 1.2:1 16.09 el
5 | CUPVSSRB534a 42.4 efxeg 1111 3.27 -
6 | CUPVSSRB556 50.5 nnxnp 11 0.91 -
7 | CUPVSSRD659 55.2 nnxnp 11 2.53 -
8 | CUPVSSRB611x 76.7 nnxnp 11 3.05 *
Ortalama Uzaklik 9.5

(*) p<0.05, (**) p<0.0L, (***) p<0.005, (****) p<0.001, (*****) p<0.0005

4.2.8.‘Siirt’ Cesidi ve‘Bagyolu’ Genotipinin 8. Baglant1 Grubu Bulgular:

‘Siirt’ ¢esidi 8. baglant1 grubunda bulunan markorler ile markor uzakliklari,
acilim oranlari, ki-kare degerleri, onem seviyeleri ve markorler arasi ortalama
uzaklik Cizelge 4.16' de sunulmustur.

‘Siirt’ cesidi genetik haritasimin 8. baglant1 gruplarinin toplam uzunlugu
47.6 cM olup, markorler arasi ortalama uzaklik ise 11.9 cM olarak hesaplanmustir. 1
adet ‘efxeg’ ve 3 adet ‘ImxIl’ agilim gosteren 4 SSR markori bulunan *Siirt’” gesidi
genetik haritasimin, markdrlere ait ki-kare degerleri 0.11 ile 5.09 arasinda degisim
gogtermistir (Cizelge 4.16).

20 cM’dan daha blyik bosluk tespit edilmis olup, markorler arasi en genis
bosluk (38.0 cM) olarak ‘CUPV SSRB439’ ile ‘CUPVSSRD414’ markoérleri arasinda
saptanmustir. ‘Siirt’ ¢esidi ve ‘Bagyolu’ genotipinin 8. baglant1 gruplar1 Sekil 4.8'de

sunulmustur.
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Cizelge 4.16. ‘Siirt’ c¢esidi 8. baglanti grubunda bulunan markorler ve markér
uzakliklar: (cM), acilim oranlari, ki-kare degerleri, Gnem seviyeleri

ve markorler arasi ortalama uzaklik

Mar kor _ Onem
Acilim Ki-kare o
No Mar kor ler uzakhklarr | Acilim _ Seviyesi
oranlar1 | degerleri
(cM) (9)
1 | CUPVSSRB415 0.0 [mxI| 11 1.99 -
2 | CUPVSSRB588 2.3 efxeg 1111 5.09 -
3 CUPVSSRD414-230 9.6 ImxI| 11 0.60 -
4 | CUPVSSRB439 47.6 [mxI| 11 0.11 -
Ortalama Uzaklik 11.9
Siirt_LG8 Bagyolu_LG8
00—~ CUPVSSRB415 _» 0,0~ CUPVSSRB588
2,3 T~ CUPVSSRB588
9,6 1~ CUPVSSRD414
PVSSR3
14,2777 PrAG020
32,7~ PKAG007
33,9 -~ CUPVSSRB309
35.47] [\ CUPVSSRA005
39,17] |~ CUPVSSRB654
47,6 —5— CUPVSSRB439

58,1 —>— CUPVSSRB443ax

Sekil 4.8. ‘Siirt’ ¢esidi (solda) ve ‘Bagyolu’ genotipi (sagda) 8. baglant1 gruplari.

Sekilde soldaki rakamlar cM olarak markérler arasindaki mesafeyi ifade
etmektedir. Koyu renkli markorler ortak markorlerdir.

‘Bagyolu’ genotipi 8. baglanti grubunda bulunan markoérler ile markor
uzakliklari, agilim oranlari, ki-kare degerleri, dnem seviyeleri ve markorler arasi
ortalama uzaklik Cizelge 4.17’ de sunulmustur.

Toplam 8 adet SSR markori belirlenen ‘Bagyolu’ genotipi genetik
haritasinin sekizinci baglant: grubunun uzunlugu 58.1 cM olup, grupta 1 adet ‘abxcd’
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ve 7 adet ‘nnxnp’ acilim gosteren markorler bulunmaktadir. Dagilim gosteren
markorler arasi ortalama uzaklik 7.2 cM olarak saptanmustir. Markorlerin ki-kare
degerleri 0.01 ile 9.67 arasinda degisiklik gostermis olup, bu gruba ait markorlerden
‘CUPVSSRB443ax’ markora farkli 6nem seviyesinde sapma gostermistir (Cizelge
4.17).

Cizelge 4.17. ‘Bagyolu’ genotipi 8. baglanti gruplarinda bulunan markdrler ve
markor uzakliklart (cM), agilim oranlari, ki-kare degerleri, 6nem
seviyeleri ve markorler arasi ortalama uzaklik

i Markor Aclhim | Ki-kare Or_1em_
No Mar kor ler uzakhklarr | Agihm - .| seviyesi
(cM) oranlar: | degerleri ®)

1 |CUPVSSRB588 0.0 efxeg 1:1:1:1 5.09 -

2 |PVSSR3 14.2 nnxnp 11 0.01 -

3 | PKAG020 14.2 nnxnp 11 0.01 -

4 | CUPVSSRB654 327 nnxnp 11 0.60 -

5 | CUPVSSRB309 33.9 nnxnp 11 0.18 -

6 | CUPVSSRAO005 35.4 nnxnp 11 0.28

7 | PKAG007 39.1 nnxnp 11 0.41

8 | CUPVSSRB443ax 58.1 nnxnp 11 9.67 el

Ortalama Uzakhk 7.2

(****) p<0.001

‘Bagyolu’ genotipi genetik haritasinin 8. baglant: grubunda 20 cM’dan daha
blylk bosluk tespit edilmemis olup markorler arasi en genis bosluk (19 cM) olarak
‘PKAGO07 ile ‘CUPVSSRB443ax’ markorleri arasinda saptanmustir. Markorler
arasindan ‘PVSSR3' ile ‘PKAG020" markoérleri 8. baglanti grubunda ayni lokusda

baglant: yapmiglardir.
4.2.9.‘Siirt’ Cesidi ve‘Bagyolu’ Genotipinin 9. Baglant1 Grubu Bulgular:
‘Siirt’ ¢esidi haritasimin 9. baglant: gruplarinda bulunan markorler ile markor

uzakliklari, agilim oranlari, ki-kare degerleri, dnem seviyeleri ve markorler arasi
ortalama uzaklik Cizelge 4.18' de sunulmustur.
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Cizelge 4.18. *Siirt’ ¢esidi 9. baglant1 gruplarinda bulunan markorler ve markor
uzakliklar1 (cM), acilim oranlari, ki-kare degerleri, Gnem seviyeleri

ve markorler arasi ortalama uzaklik

. Markor Aahm | Ki-kare C")r_1em_
No Mar kor ler uzakhklarr |  Acilim oranlar: | degerler| Seviyesi
(cM) ()
1 | CUPVSSRBA428-214 0.0 hkxhk 31 0.09 -
2 | CUPVSSRB491 20.5 [mxI1 11 1.36 -
Ortalama Uzakhk 10.2

Uzunlugu 20.5 cM olan ve Uzerinde 2 SSR markort yer alan ‘Siirt’ cesidi
genetik haritasinin dokuzuncu baglant: grubu, 1 adet ‘3:1" ve 1 adet ‘1:1" acilim
gogtermistir. Beklenen agilim oranlarinda sapma gosteren markor ise saptanmamustir.
Markorlerin ki-kare degerleri 0.09 ile 1.36 arasinda degisim gostermekle beraber
markorler arasi ortalama uzaklik ise 10.2 cM olarak hesaplanmustir (Cizelge 4.18).

‘Siirt’ ¢esidi ve ‘Bagyolu’ genotipinin 9. baglant: gruplart Sekil 4.9'de
sunulmustur. “Siirt’ ¢esidi haritasimin baglanti grubunda dagilim gosteren markdorler
arasinda en genis bosluk ‘ CUPV SSRB428’ ile ‘ CUPVSSRB491' markorleri arasinda
(20.5 cM) kaydedilmistir.

‘Siirt”  ¢esidi  genetik  haritasindan  ‘CUPV SSRB445-282"  (‘ImxII’),
‘CUPVSSRB445-299" (‘ImxII’) ve ‘CUPVSSRB571" (‘ImxII") markdrleri yiiksek
ortalama ki-kare katki degerleri nedeniyle gikartilmustur.

43



4. BULGULAR VE TARTISMA Meryem Aylin AKYUZ

Siirt_LG9 Bagyolu_LG9

0,0~ CUPVSSRB567-202
0,71 CUPVSSRB428-214
3,7 |> CUPVSSRB118-205

JD

0,0 CUPVSSRB428-214 *—

20,5 CUPVSSRB491 21,7 1 CUPVSSRB611y

33,511 CUPVSSRD220

50,0 1 CUPVSSRA112-254

69,0 "=~ CUPVSSRD628-248

Sekil 4.9. ‘Siirt’ ¢esidi (solda) ve ‘Bagyolu’ genotipi (sagda) 9. baglant1 gruplari.

Sekilde soldaki rakamlar cM olarak markérler arasindaki mesafeyi ifade
etmektedir. Koyu renkli markorler ortak markorlerdir.

‘Bagyolu’ genotipi 9. baglanti gruplarinda bulunan markorler ile markor
uzakliklari, agilim oranlari, ki-kare degerleri, dnem seviyeleri ve markorler arast
ortalama uzaklik Cizelge 4.19' de sunulmustur.

‘Bagyolu’ genotipi genetik haritasinin dokuzuncu baglant: grubunun toplam
uzunlugu 69.0 cM olup, dagilim gosteren markorler arasi ortalama uzaklik 9.8 cM
olarak hesaplanmustir. Toplam 7 adet SSR markorlerine ait ki-kare degerleri 0.09 ile
34.77 arasinda degisiklik gostermis olup U¢ adet ‘nnxnp’ agilim gosteren markorler
farklt 6nem seviyelerinde sapma gostermislerdir (Cizelge 4.19).

Markorler arasinda 20 cM’ dan daha biyik bosluk saptanmamistir. Markorler
arasi en genis bosluk ‘CUPVSSRA112’ ile ‘CUPVSSRD628 markorleri arasinda
(19.0 cM) bulunmustur.
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Cizelge 4.19. ‘Bagyolu’ genotipi genetik haritasinin 9. baglanti gruplarina ait
markorler ve markor uzaklhiklari (cM), agilim oranlari, ki-kare
degerleri, 6nem seviyeleri ve markorler arasi ortalama uzaklik

. Markor Acih | Aahm | Ki-kare Or_1em_
No Mar kor ler uzaklhiklary m oranlar | degerleri Seviyesi
(cM) (P)
1 | CUPVSSRB567-202 0.0 nnxnp 11 2.53 -
2 | CUPVSSRB428-214 0.7 hkxhk 31 0.09 -
3 | CUPVSSRB118-205 3.7 nnxnp 11 16.11 ielaeiolols
4 |CUPVSSRB611ly 21.7 nnxnp 11 2.04 -
5 | CUPVSSRD220 33.5 nnxnp 11 0.58 -
6 |CUPVSSRA112-254 50.0 nnxnp 11 4.15 **
7 | CUPVSSRD628 69.0 nnxnp 11 34.77 FRHASIE
Ortalama Uzaklik 9.8

(*) p<0.05, (**) p<0.01, (***) p<0.005, (*****) p<0.0005

4.2.10. ‘Siirt’ Cesidi ve‘Bagyolu’ Genotipinin 10. Baglant1 Grubu Bulgular:

‘Siirt’ ¢esidi 10. baglant1 grubunda bulunan markdrler ile markér uzakliklari,
acilim oranlari, ki-kare degerleri, onem seviyeleri ve markorler arasi ortalama

uzaklik Cizelge 4.20' de sunulmustur.

Cizelge 4.20. ‘Siirt’ ¢esidi 10. baglant: gruplarinda bulunan markorler ve markor
uzakliklar: (cM), agilim oranlari, ki-kare degerleri, 6nem seviyeleri
ve markorler arasi ortalama uzaklik

. Mar kor Acilhim Ki-kare C")r_1em_
No Mar kor ler uzakhklarr |  Acilhim oranlart | degerleri Seviyesi
(cM) (p)
1 |CUPVSSRB461 0.0 hkxhk 1.2:1 1.94 -
2 | Pislen526 16.8 efxeg 1:1:1:1 0.82 -
3 | CUPVSSRB433 31.1 abxcd 1:1:11 0.98 -
4 | CUPVSSRB630 36.8 abxcd 1:1:11 3.34 -
Ortalama
Uzakhik 92

‘Siirt’ ¢esidi ve ‘Bagyolu’ genotipinin onuncu baglanti grubunda toplam 4
adet SSR markori yer almis olup, dagilim gosteren markorlerden 1 adedi ‘1:2:1° ve 3
adedi ise ‘1:1:1:1" acilim gostermiglerdir. Bu baglant: grubundaki markorler sapma
gostermemistir. ‘Siirt’ ¢esidi ve ‘Bagyolu’ genotipinin toplam uzunlugu 36.8 cM
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olup, markdrler arasi ortalama uzaklik ise 9.2 cM olarak hesaplanmustir. Markorlere
ait ki-kare degerleri 0.82 ile 3.34 arasinda degismistir (Cizelge 4.20 ; Cizelge 4.21).

‘Siirt’ ¢esidi ve ‘Bagyolu’ genotipinin 10. baglant1 gruplar1 Sekil 4.10'da
sunulmustur.

Siirt_LG10 Bagyolu_LG10

0,0 fr~ CUPVSSRB461*— 0,0 f— CUPVSSRB461

16,8 — Pislen526 *— 16,8

— Pislen526

31,1 T CUPVSSRB433*—* 31,1

— CUPVSSRB433

36,8 = CUPVSSRB630*— 36,8 = CUPVSSRB630

Sekil 4.10. *Siirt’ ¢esidi (solda) ve ‘Bagyolu’ genotipi (sagda) 10. baglant: gruplari.
Sekilde soldaki rakamlar cM olarak markorler arasindaki mesafeyi ifade
etmektedir. Koyu renkli markorler ortak markorlerdir.

‘Bagyolu’ genotipi 10. baglant1 grubunda bulunan markorler ile markor
uzakliklari, agilim oranlari, ki-kare degerleri, dnem seviyeleri ve markorler arasi
ortalama uzaklik Cizelge 4.21’ de sunulmustur.
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Cizelge 4.21. *‘Bagyolu’ genotipi 10. baglanti gruplarinda bulunan markérler ve
markor uzakliklart (cM), agilim oranlari, ki-kare degerleri, 6nem
seviyeleri ve markorler arasi ortalama uzaklik

. Markor Aalhm | Ki-kare Or_1em_
No Mar kor ler uzaklhiklary Acilim - .| seviyesi
(cM) oranlar: | degerleri ®)
1 | CUPVSSRB461 0.0 hkxhk 1.2:1 1.94 -
2 | Piden526 16.8 efxeg 1:1:1:1 0.82 -
3 | CUPVSSRB433 31.1 abxcd 1:1:1:1 0.98 -
4 | CUPVSSRB630 36.8 abxcd 1111 3.34 -
Ortalama 9.2
Uzakhk

Markorler arasinda 20 cM’dan daha blylk bosluk saptanmamis olup, en
genis bosluk ise ‘CUPVSSRB461" ile ‘Pislen526° markdrleri arasinda (16.8 cM)
kaydedilmistir.

4.2.11. 'Siirt’ Cesidi ve‘Bagyolu’ Genotipinin 11. Baglant1 Grubu Bulgular:

‘Siirt’ ¢esidi 11. baglant1 grubunda bulunan markdrler ile markér uzakliklari,
acilim oranlari, ki-kare degerleri, onem seviyeleri ve markorler arasi ortalama

uzaklik Cizelge 4.22' de sunulmustur.

Cizelge 4.22. *Siirt’ ¢esidi 11. baglant: gruplarinda bulunan markorler ve markor
uzakliklari (cM), acilim oranlari, ki-kare degerleri, 6nem seviyeleri ve
markorler arasi ortalama uzaklik

. Markor Acilim Ki-kare Or_1em_
No Mar kor ler uzakhklarr | Acilim oranlar1 | degerleri seviyesi
(cM) (P)

1 | PKATGO27 0.0 efxeg | 1:1:1:1 4.08 -
2 | CUPVSSRD207 6.6 efxeg | 1:1:1:1 4.27 -
3 | CUPVSSRA120-352 26.6 [mxI| 11 0.10 -

4 | CUPVSSRB106 32.0 abxed | 1:1:1:1 27.90 el

Ortalama Uzaklik 8.0

(*¥****%x) n<0.00005
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‘Siirt’ ¢esidi genetik haritasimin onbirinci baglant: grubunun toplam uzunlugu
32.0 cM olup, toplam 4 SSR markori yer almistir. Yer alan markorler arasi ortalama
uzaklik ise 8 cM olarak hesaplanmistir. Dagilim gosteren markdrlerden 1 adedi
‘abxcd’, 2 adedi ‘efxeg’ ve 1 adedi ‘ImxII" agilim gostermis olup markorlerin ki-kare
degerleri 0.10 ile 27.90 arasinda degismistir (Cizelge 4.22).

‘Siirt’ ¢esidi ve ‘Bagyolu’ genotipinin 11. baglanti gruplar1 Sekil 4.11'de
sunulmustur.

Siirt_LG11 Bagyolu_LG11
0,0 r— PKATGO027 *— 0,0~ PKATGO027
6,6 —— CUPVSSRD207 +—* 6,4 T CUPVSSRD207

9,6 1 PKATGO16

26,6 [+ CUPVSSRA120-352

/' 29,9 —— CUPVSSRB 106
32,0 = CUPVSSRB106

Sekil 4.11. *Siirt’ ¢esidi (solda) ve ‘Bagyolu’ genotipi (sagda) 11. baglant: gruplari.
Sekilde soldaki rakamlar cM olarak markorler arasindaki mesafeyi ifade
etmektedir. Koyu renkli markorler ortak markérlerdir.

‘Bagyolu’ genotipi onbirinci baglanti grubunda bulunan markdrler ile markor
uzakliklari, agilim oranlari, ki-kare degerleri, dnem seviyeleri ve markorler arast
ortalama uzaklik Cizelge 4.23' de sunulmustur.
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Cizelge 4.23. ‘Bagyolu’ genotipi 11. baglant: gruplarinda bulunan markorler ve
markor uzakliklart (cM), agilim oranlari, ki-kare degerleri, dnem
seviyeleri ve markorler arasi ortalama uzaklik

Mar kor Acihm Kikare Onem
No Mar kor ler uzakhklarr | Acilim oranlar | degerleri seviyesi
(cM) (p)
1 | PKATGO027 0.0 efxeg 1:1:1:1 4.08 -
2 | CUPVSSRD207 6.4 efxeg 1:1:1:1 4.27 -
3 | PKATGO016 9.6 nnxnp 1:1 4.96 -
4 | CUPVSSRB106 29.9 abxcd 1111 27.90 okkk ok
Ortalama Uzakhk 7.4

(*¥****%x) n<0.00005

Bir adet ‘abxcd’, 2 adet ‘efxeg’ ve 1 adet ‘nnxnp’ seklinde agilim gosteren
markorlere sahip ‘Bagyolu’ genotipi genetik haritasimn 11. baglanti grubundaki
toplam uzunlugu 29.9 cM olup, dagilim gosteren 4 adet SSR markorlerine ait ki-kare
degerleri 4.08 ile 27.90 arasinda degisiklik gostermistir. Bu gruba ait farkli Gnem
seviyesinde sapma gosteren * CUPV SSRB106" markorl ‘abxed’ agilimi gostermistir.
Markorler arasi ortalama uzaklik ise 7.4 cM olarak hesaplanmistir (Cizelge 4.23).

‘Bagyolu’ genotipi genetik haritasimin 11. baglanti grubunda markdrler
arasinda 20 cM’dan daha buyik bosluk saptanmis olup markdrler arasi en genis
bosluk ‘PKATGO016" ile ‘CUPVSSRB106 markorleri arasinda (20.3 cM)
bulunmustur. Ayrica ‘Siirt’ c¢esidi ve ‘Bagyolu’ genotipi genetik haritasindan
‘CUPVSSRB696’ (‘abxcd’) markoril yuksek ortalama ki-kare katki degeri nedeniyle
cikartilmstir.

4.2.12. 'Siirt’ Cesidi ve‘Bagyolu’ Genotipinin 12. Baglant1 Grubu Bulgular:

‘Siirt’ ¢esidi 12. baglant1 grubunda bulunan markdrler ile markér uzakliklari,
acilim oranlari, ki-kare degerleri, onem seviyeleri ve markorler arasi ortalama
uzaklik Cizelge 4.24' de sunulmustur.

‘Siirt’” ¢esidi genetik haritasinin onikinci baglanti grubunda toplam 5 adet
SSR markorl dagilim géstermis olup, grubun toplam uzunlugu 24.9 cM, markdrler
arasi ortalama uzaklik ise 4.9 cM olarak saptanmustir. Gruptaki markérlerden 1 adedi
‘efxeg’ ve diger markorler ise ‘ImxIlI” agilimi gostermiglerdir. Markorlere ait ki-kare
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degerleri 0.05 ile 1.29 arasinda degisim gostermis olup markorlerde herhangi bir
sapma belirlenmemistir (Cizelge 4.24).

Cizelge 4.24. *Siirt’ ¢esidi 12. baglant: gruplarinda bulunan markorler ve markor
uzakliklari (cM), acilim oranlari, ki-kare degerleri, 6nem seviyeleri ve
markorler arasi ortalama uzaklik

Markor Ki-kare| Onem
No Mar kor ler uzaklikl Acilim Agihm degerle | seviyesi
ari oranlari " ®)
(cM)
1 |CUPVSRB446 0.0 efxeg 1:1:11 1.29 -
2 | CUPVSSRA220 20.1 ImxII 11 0.05 -
3 | CUPVSSRB420 20.1 ImxI| 11 0.10 -
4 | CUPVSSRA213 20.1 ImxII 11 0.10 -
5 |Piden501 24.9 ImxI| 11 0.43 -
Ortalama Uzaklik 4.9

‘Siirt’ ¢esidi ve ‘Bagyolu’ genotipinin 12. baglant1 gruplar1 Sekil 4.12'de
sunulmustur. “Siirt’ c¢esidi  genetik haritasimn 12, baglanti grubunda bulunan
markorler arasinda 20 cM’ dan daha buyik bosluk yer almakta olup en genis bosluk
‘CUPVSRB446’ ile ‘CUPVSSRA220', ‘CUPVSSRB420’, ‘CUPVSSRA213’
markorleri arasinda (20.1 cM) saptanmustir. Bu baglantt grubu Uzerindeki
‘CUPVSSRA220’, ‘CUPVSSRB420" ve ‘CUPVSSRA213 markorleri aym lokusta

baglant: yapmiglardir.
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Siirt_LG12 Bagyolu_LG12

0,0 7~ CUPVSRB446 +»— 0,0 r— CUPVSRB446
CUPVSSRA220
20,1 11 CUPVSSRB420
CUPVSSRA213
24 9 —— Pislen501 24,5 —=— CUPVSSRB507

Sekil 4.12. *Siirt’ ¢esidi (solda) ve ‘Bagyolu’ genotipi (sagda) 12. baglant: gruplari.
Sekilde soldaki rakamlar cM olarak markorler arasindaki mesafeyi ifade
etmektedir. Koyu renkli markorler ortak markorlerdir.

‘Bagyolu’ genotipi 12. baglant: grubunda bulunan markorler ile markor
uzakliklari, agilim oranlari, ki-kare degerleri, dnem seviyeleri ve markorler arast
ortalama uzaklik Cizelge 4.25' de sunulmustur.

‘Bagyolu’ genotipi genetik haritasinin 12. baglant: gruplarinda toplam 2 adet
SSR markort bulunmaktadir. Markérlerden biri “1:1:1:1" acilimi gostermis olup,
diger markor ise ‘1:1' agilim gostermistir. Markorlere ait ki-kare degerleri 0.00 ile
1.29 arasinda degisim gostermistir. Beklenen acilim oranlarindan sapma gosteren
markorler ise bu baglant: grubunda saptanmamistir (Cizelge 4.25).

Cizelge 4.25. ‘Bagyolu’ genotipi 12. baglant1 gruplarina ait markorler ve markor
uzakliklar1 (cM), acilim oranlari, ki-kare degerleri, Gnem seviyeleri
ve markorler arasi ortalama uzaklik

. Markor Acilim Ki-kare Or_1em_
No Mar kor ler uzakhklary Acilim oranlar | degerleri seviyesi
(cM) (p)
1 | CUPVSRB446 0.0 efxeg 1:1:1:1 1.29 .
2 | CUPVSSRB507 24.5 nnxnp 11 0.00 -
Ortalama Uzaklik 12.2
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‘Bagyolu’ genotipi genetik haritasimin 12, baglant: gruplarimin toplam
uzunlugu 24.5 cM olarak saptanmis olup, dagilim gosteren markérler arasi ortalama
uzaklik 12.2 cM olarak hesaplanmustir (Cizelge 4.25). Markorler arasinda 20 cM’dan
daha biyik bosluk ‘CUPVSRB446 ’ile ‘CUPVSSRB507° markorleri arasinda 24.5
cM olarak belirlenmistir.

4.2.13. 'Siirt’ Cesidi ve‘Bagyolu’ Genotipinin 13. Baglant1 Grubu Bulgular:

‘Siirt’  ¢esidi
uzakliklari, agilim oranlari, ki-kare degerleri, dnem seviyeleri ve markorler arast

13. baglant: gruplarinda bulunan markorler ile markor

ortalama uzaklik Cizelge 4.26' da sunulmustur.

‘Siirt’ ¢esidi genetik haritasinin oniiglinctl baglant: grubunda, toplam 3 SSR
markorl dagilim gostermis olup 1 adedi ‘1:1:1:1°, 1 adedi ‘3:1" ve 1 adedi ‘1:1’
acilim gostermistir. Grupta yer alan markorlerden higbiri sapma gostermemistir.
Markorlere ait ki-kare degerleri 0.03 ile 2.28 arasinda degisim gostermistir (Cizelge
4.26).

Cizelge 4.26. ‘Siirt’ ¢esidi 13. baglant: gruplarinda bulunan markorler ve markor
uzakliklart (cM), agilim oranlari, ki-kare degerleri, 6Gnem seviyeleri
ve markorler arasi ortalama uzaklik

Mar kor Aghm | Kikare | Onem
No Mar kor ler uzaklhiklary Acilim oranlari | degerleri seviyesi
(cM) (p)
1 |CUPVSSRB419 0.0 ImxII 11 1.19 -
2 | CUPVSSRB302 6.2 efxeg 1:1:1:1 2.28 -
3 | CUPVSSRB613-273 15.0 hkxhk 31 0.03 -
Ortalama Uzakhk 5.0

‘Siirt’ ¢esidi ve ‘Bagyolu’ genotipinin 13. baglant1 gruplart Sekil 4.13'de
sunulmustur. ‘ Siirt” ¢esidi genetik haritasinin 13. baglant: grubunun toplam uzunlugu
15.0 cM, markdrler arast ortalama uzaklik ise 5 cM olarak saptanmustir (Cizelge
4.26). Baglant1 grubunda 20 cM’dan daha biytk bosluk tespit edilmemistir. Bununla
birlikte markorler arasi en genis bosluk 8.8 cM olarak ‘CUPVSSRB613-273' ile
‘CUPVSSRB302" markorleri arasinda hesaplanmustir.
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Siirt_LG13 Bagyolu_LG13
0,0~ CUPVSSRB419 0,0 {7}~ CUPVSSRD401
6,211

— CUPVSSRB302 \ 6,6 | PKAGO05

9,6 — CUPVSSRB302

15,0

q

— CUPVSSRB613-273 \
18,2 ——=— CUPVSSRB613-273

Sekil 4.13. *Siirt’ ¢esidi (solda) ve ‘Bagyolu’ genotipi (sagda) 13. baglanti gruplari.
Sekilde soldaki rakamlar cM olarak markorler arasindaki mesafeyi ifade
etmektedir. Koyu renkli markorler ortak markérlerdir.

‘Bagyolu’ genotipi 13. baglant: grubunda bulunan markorler ile markor
uzakliklari, agilim oranlari, ki-kare degerleri, dnem seviyeleri ve markorler arast
ortalama uzaklik Cizelge 4.27’ de sunulmustur.

Uzunlugu 18.2 cM olan ‘Bagyolu’ genotipi genetik haritasinin ontcuncu
baglant: grubunda bulunan markorler 1 adet ‘efxeg’, 1 adet ‘hkxhk’ ve 2 adet
‘nnxnp’ seklinde agilim gostermistir. Toplam 4 adet SSR markorlerine ait ki-kare
degerleri 0.03 ile 2.28 arasinda degisiklik gostermis olup, dagilim godsteren
markorlerden hicbiri sapma gostermemistir. Markorler arasi ortalama uzaklik 4.5 cM
olarak saptanmustir (Cizelge 4.27).

Markorler arasinda 20 cM’dan daha blylk bosluk saptanmamis olup
markorler arasi en genis bosluk ‘CUPVSSRB302 ile ‘CUPVSSRB613-273
markorleri arasinda (8.6 cM) bulunmustur.
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Cizelge 4.27. ‘Bagyolu’ genotipi 13. baglant: gruplarinda bulunan markorler ve
markor uzakliklari (cM), agilim oranlari, ki-kare degerleri, 6nem
seviyeleri ve markorler arasi ortalama uzaklik

Markor Acilim Ki-kare C")r_1em_

No Mar kor ler uzakhklarr | Aghm oranlar1 | degerleri seviyesi
(cM) (p)
1 | CUPVSSRD401 0.0 nnxnp 11 0.74 -
2 | PKAGO05 6.6 nnxnp 11 0.05 -
3 | CUPVSSRB302 9.6 efxeg 1:1:1:1 2.28 -
4 | CUPVSSRB613-273 18.02 hkxhk 31 0.03 -

Ortalama Uzakhk 4.5

4.2.14. 'Siirt’ Cesidi ve‘Bagyolu’ Genotipinin 14. Baglant1 Grubu Bulgular:

‘Siirt’ ¢esidi 14. baglant1 grubunda bulunan markdrler ile markér uzakliklari,
acilim oranlari, ki-kare degerleri, onem seviyeleri ve markorler arasi ortalama
uzaklik Cizelge 4.28' de sunulmustur.

Cizelge 4.28. 'Siirt’ ¢esidi 14. baglant: gruplarinda markdrler ve markor uzakliklart
(cM), acilim oranlari, ki-kare degerleri, 6Gnem seviyeleri ve markdorler
arasi ortalama uzaklik

. Markor Aahm | Ki-kare C")r_1em_
No Mar kor ler uzakhklarr |  Aghm oranlar: | degerleri Seviyesi
(cM) (P)
1 | CUPVSSRD642-125 0.0 hkxhk 31 0.45 -
2 | CUPVSSRB601 17.5 abxcd 1:1:1:1 0.42 -
3 |CUPVSSRD642-114 37.2 [mxI| 11 7.02 *rx
4 |CUPVSSRD642-111 47.8 [mxI| 11 7.02 *kx
Ortalama Uzaklik 11.9

(***) p<0.005

‘Siirt’ ¢esidi genetik haritasimin 14. baglant: grubundaki markorlerden 1 adedi
‘3:1', 1 adedi ‘1:1:1:1" ve geriye kalanlar ise *1:1’ agilim gostermislerdir. Toplam 4
adet SSR markori bulunan grupta markorlere ait ki-kare degerleri 0.42 ile 7.02
arasinda degismistir. Dagilim gosteren markorlerden *1:1" acilim gdsteren markorler
farklt dnem seviyelerinde sapma gostermistir (Cizelge 4.28).

‘Siirt’ ¢esidi ve ‘Bagyolu’ genotipinin 14. baglant1 gruplar1 Sekil 4.14'de
sunulmustur. ‘ Siirt” ¢esidi genetik haritasinin 14. baglant: grubunun toplam uzunlugu
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47.8 cM olup markorler arasi ortalama uzaklik ise 11.9 cM olarak hesaplanmistir
(Cizelge 4.28). Markorler arasinda 20 cM’ dan daha biyuk bosluk saptanmamis olup
en genis bosluk ‘CUPVSSRB601’ ile ‘CUPVSSRD642-114" markorleri arasinda
(19.7 cM) hesaplanmustur.

Siirt_LG14 Bagyolu_LG14

0,0 —— CUPVSSRD642-125 *— 0,0 —fi— CUPVSSRD642-125

q

17,5 1 CUPVSSRB601 +—= 17,5 ——— CUPVSSRB601

37,2 1 CUPVSSRD642-114

47,8~ CUPVSSRD642-111
Sekil 4.14. *Siirt’ ¢esidi (solda) ve ‘Bagyolu’ genotipi (sagda) 14. baglant: gruplari.
Sekilde soldaki rakamlar cM olarak markorler arasindaki mesafeyi ifade

etmektedir. Koyu renkli markorler ortak markérlerdir.

‘Bagyolu’ genotipi 14. baglanti grubunda bulunan markorler ile markor
uzakliklari, agilim oranlari, ki-kare degerleri, dnem seviyeleri ve markorler arasi
ortalama uzaklik Cizelge 4.29' de sunulmustur.

‘Bagyolu’ genotipi genetik haritasimin onddrdinct baglant: grubunda toplam
2 adet SSR markort yer almustir. Bu gruba ait markorlerden biri *3:1" diger markor
ise ‘1:1:1:1° acilim gostermislerdir. Markorlere ait ki-kare degerleri 0.42 ile 0.45
arasinda degisim gostermistir (Cizelge 4.29).
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Cizelge 4.29. ‘Bagyolu’ genotipi 14. baglant1 grubunda bulunan markorler ve markér
uzakliklari (cM), acilim oranlari, ki-kare degerleri, 6nem seviyeleri ve
markorler arasi ortalama uzaklik

Mar kor Aghm | Ki-kare Onem

No Mar kor ler uzakhklari| Aghm . . seviyesi
oranlar: | degerleri
(cM) 'O ()
1 | CUPVSSRD642-125 0.0 hkxhk 31 0.45 -
2 | CUPVSSRB601 17.5 abxcd 1:1:1:1 0.42 -

Ortalama Uzaklik

‘Bagyolu’ genotipi genetik haritasimin  14. baglanti grubunun toplam
uzunlugu 17.5 cM olarak hesaplanmis olup grupta dagilim gosteren markorler arasi
ortalama uzaklik 8.7cM olarak saptanmustir (Cizelge 4.29). Ayrica‘CUPV SSRD642-
121" (*nnxnp’) markord ‘Bagyolu’ genotipi genetik haritasindan ¢ikartil mistir.

4.2.15. ‘Siirt’ Cesidi ve‘Bagyolu’ Genotipinin 15. Baglant1 Grubu Bulgular:

‘Siirt’ ¢esidi 15. baglant1 grubunda bulunan markdrler ile markér uzakliklari,
acilim oranlari, ki-kare degerleri, onem seviyeleri ve markorler arasi ortalama
uzaklik Cizelge 4.30' de sunulmustur.

‘Siirt’ ¢esidi ve ‘Bagyolu’ genotipi genetik haritalarimn 15, baglant:
grubunun toplam uzunlugu 45.5 cM, markdrler arasi ortalama uzaklik ise 22.7 cM
olarak hesaplanmis olup, grupta toplam 2 SSR markért bulunmaktadir. Grupta yer
alan 2 markor ‘3:1" acilimn gostermistir. Markérler icerisinden 1 adet ‘3:1° acilim
gosteren markor sapma gostermistir. Markorlere ait ki-kare degerleri 0.27 ile 42.92
arasinda degisim gostermistir (Cizelge 4.30).

Cizelge 4.30. ‘Siirt’ ¢esidi ve ‘Bagyolu’ genotipinin 15. baglant: grubunda bulunan
markorler ve markor uzaklhiklari (cM), agilim oranlari, ki-kare
degerleri, 6nem seviyeleri ve markorler arasi ortalama uzaklik

Mar kor Aahm | Ki-kare Onem
No Mar kor ler uzaklhiklary Acilim orglnllarl degerler| seviyesi
(cM) (p)
1 | CUPVSSRB492-233 0.0 hkxhk 31 42.92 *kkkkkk
CUPVSSRD567-298 455 hkxhk 31 0.27 )
Ortalama Uzakhk 22.7

(*¥****%x) n<0.00005
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‘Siirt’ ¢esidi ve ‘Bagyolu’ genotipinin 15. baglant1 gruplart Sekil 4.15'de
sunulmustur. Markoérler arasinda 20 cM’ dan daha biytik bosluklar * CUPV SSRB492-
233 ile*CUPVSSRD567-298 markorleri arasinda tespit edilmistir.

Siirt_LG15 Bagyolu_LG15

0,0 F— CUPVSSRB492-233 = 0,0 f— CUPVSSRB492-233

q

45,5 ——=— CUPVSSRD567-298 *—* 45,5 —— CUPVSSRD567-298

Sekil 4.15. *Siirt’ ¢esidi (solda) ve ‘Bagyolu’ genotipi (sagda) 15. baglant: gruplari.
Sekilde soldaki rakamlar cM olarak markorler arasindaki mesafeyi ifade
etmektedir. Koyu renkli markorler ortak markorlerdir.

‘Siirt’ ¢gesidi ile *Bagyolu’ genotipinin 15. baglant: grubunun kigik uzunluga
sahip olmasi bu baglant1 grubunun byik gruplarin alt veya tst kisminin bir parcas
olabilecegi gibi bir baglant1 grubunun farkli kisimlarina da ait olabilecegini
gogerebilir. Boyle bir durum bir baglant: grubundaki son markér ile diger baglanti
grubundaki ilk markor arasindaki cM olarak mesafenin haritalamada belirlenen simir
degerinden daha biylk olmasi durumunda ortaya cikabilmektedir. Bu gibi
durumlarda markor sayisimin arttirilmasiyla bu kigiik baglant: grubunun diger buyik

gruplarla birlesebilecegi sdylenebilir.
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4.3. 'Siirt’ Cesidi ve ‘Bagyolu’” Genotipinin Genetik Haritalarimin Genel
Degerlendirilmes

‘Siirt’ ¢esidi ve ‘Bagyolu’ genotipine ait baglanti gruplarinin bulgular:
Cizelge 4.31' de verilmistir.

‘Siirt’ ¢esidi haritasinda toplam 70 markor ve ‘Bagyolu’ genotipi haritasinda
ise 85 markor yer almistir. *Siirt’ gesidi baglant: gruplarinda en az markdr 9. ve 15.
baglant1 grubunda (2 adet) yer alirken, en fazla markor (9 adet) ise 6. baglanti
grubunda belirlenmistir. Ortalama markoér sayist * Siirt’ ¢esidi haritasi icin 4.6 adet ve
‘Bagyolu’ genotipi haritasinda ise 5.7 adet olarak belirlenmistir. Sonug olarak
‘Bagyolu’ haritasinin ortalama markér yogunlugunun daha fazla olmasindan dolay1
‘Siirt’ haritasina gore daha iyi bir harita elde edilmistir.

Turkeli ve Kafkas (2012) tarafindan ISSR, SRAP ve AFLP teknikleri
kullanilarak olusturulan antepfistigimin ilk genetik baglant1 haritalarinda *Siirt’
¢esidinde toplam 165 markér ve ‘PA-18 atlantik sakizi genotipi haritasinda ise 156
markor dagilim gostermis olup ortama markdr yogunlugu sirasi ile 9.70 ve 8.21
olarak belirlemistir. Baglanti gruplart ortalama markér yogunlugunun fazla olmasi
daha doymus bir harita oldugunu ve markorlerin baglanti grubunda daha yogun bir
dagilima sahip oldugunu gostermektedir.

‘Siirt’ ¢esidi genetik haritasindaki markorlerden ‘abxed’ acilimi gosteren 10
markorin %30'u (3 markor), ‘efxeg’ agilim gosteren 14 markorin %7.1°1 (1
markor), ‘hkxhk’ agilim gdsteren 6 markorin %66.6'i (4 markor) ve ‘ImxIl’ agilim
gosteren 34 markorin %17.6's1 (6 markér) beklenen agilim oranlarindan sapma
gogtermistir. Toplam haritalanan 70 markorin 15 adedi (%21.4) beklenen agilim
oranlarindan sapma gostermistir.

‘Bagyolu’ genotipi genetik haritasindaki markorlerden ‘abxcd’  acilim
gogteren 10 markorin %30'u (3 markor), ‘nnxnp’ agilim gosteren 50 markorin
%281 (14 markor) beklenen agilim oranlarindan sapma gostermistir. Toplamda
haritalanan 85 markorin 22 adedi (%26.2) beklenen acilim oranlarindan sapma
gosermis olup ‘efxeg’ acilim gosteren 13 markorin ise hichiri sapma
gostermemistir.
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Bu calismadaki baglant1 gruplarimin toplam uzunlugu incelendiginde, ‘ Siirt’
¢esidinin 671 cM ve ‘Bagyolu’ genotipi ise 761.2 cM uzunluga sahip oldugu
belirlenmistir. ‘ Siirt’ ¢esidi baglant: gruplarimin en kisa olan 13. baglant1 grubu (15.0
cM) iken, 3. baglanti grubu (94.5 cM) en uzun baglanti grubunu olusturmustur.
‘Bagyolu’ genotipi haritasinda 14. baglant: grubu en kisa olup en uzunu ise 4.
baglant: grubu olmustur. 14. baglant: grubunun uzunlugu 17.5 cM iken 4. baglanti
grubunun uzunlugu ise 102.8 cM olarak hesaplanmustur.

Turkeli ve Kafkas (2012) 1SSR, SRAP ve AFLP tekniklerini kullamlarak
yaptig1 antepfistigimin genetik baglant: haritasindaise ‘ Siirt’ ¢esidi haritasinin toplam
harita uzunlugunu 1237.3 cM, ‘PA-18 genotipi haritasinin baglant: gruplarinin
toplam uzunlugunu da 1337.5 cM olarak saptamustir.

Genetik haritalama calismalar1 sonucunda daha kisa harita uzunluklar: elde
edilmesi, kullamlan F1 bitki sayisindan ve bitki materyalinin genetik yapisindaki
farkliliga bagli olarak elde edilen markdr iceriginden kaynaklanabilmektedir. F1
populasyonunun melez bireylerindeki heterozigotluk seviyesiyle ilgili olarak
homolog kromozomlardaki heterozigot lokus sayisi arttik¢a agilim gosteren markor
sayisi ve bununla birlikte genetik harita uzunlugu artacaktir. Bunlarin yam sira
calismalarda farkli yontemlerin denenmesi ve daha fazla primer kullanilarak genetik
materyalden elde edilecek markér sayisimin arttirilmast harita uzunlugunu da
artirabilir.

Teorikde her haploid kromozomu temsil eden baglanti grubunun uzunlugu
100 cM olarak kabul edilir (Vienne, 2003). Turin sahip oldugu 15 haploid
kromozom igin toplam genom uzunlugunun her bir ebeveyn igin 1500 cM (15 x100
cM) olmasi gerekmektedir. Fakat rekombinasyon oraninin beklenen orandan az veya
fazla olmasi durumunda, olusan harita uzunluklar: beklenenden daha uzun veya kisa
olabilir. Bu galismada ‘ Siirt’ ¢esidi igin 671 cM ve ‘Bagyolu’ genotipi igin 761.2 cM
uzunlugunda harita uzunlugu elde edilmistir. Genetik baglant1 haritasinin beklenen
uzunluga ulasmasint saglayabilmek icin farklt markdr teknikleri kullanilarak markor
sayisinin arttirilmas: yoluna gidilebilir.
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‘Siirt’ x ‘Bagyolu’ genetik haritasina ait genel bulgular1 Cizelge 4.32'de
verilmistir. ‘Siirt’ ¢esidi genetik baglant1 haritasi icin yapilan analizler de toplam 70
SSR primer cifti agilim gostermis olup, bu primer ciftlerinden toplam 77 markor elde
edilmistir. Elde edilen 77 markoérden 54 adedi kodominant 23 adedi ise dominant
acilim gostermistir. ‘Bagyolu’ genotipi genetik baglant1 haritasi icin ise 80 primer
cifti agilim gdstermis olup, 92 markor elde edilmistir. Markorlerden 72 adedi
kodominant acilim gostermis olup 20 adedi ise dominant agilim gostermistir. ‘Siirt’
¢esidinde toplam 70 markdr haritalanmis olup 51 adedi kodominant markor 19 adedi
ise dominant markorddr. ‘Bagyolu’ genotipinde ise toplam 85 markor haritalanmustir.
Haritalanan 85 markorden 69 markor kodominant 16 markor ise dominant markérdur
(Cizelge 4.32).

Cizelge 4.32. “Siirt’ x ‘Bagyolu’ genetik haritalarina ait genel bulgular

Ebeveynler ‘Siirt’ ‘Bagyolu’
Toplam agilim gbsteren primer 70 80
say1s1
Kodominant acilim gdsteren primer 52 66
say1s1
Dominant agilim gosteren primer 16 11
say1s1
Hem kodominant hem dominant 2 3
acilim gosteren primer sayisi
Toplam agilim gosteren markor 77 92
say1s1
Kodominant  acgilim  g0steren 54 72
markor sayist
Dominant agihm gosteren markaor 23 20
say1s1
Haritalanan toplam markér sayisi 70 85
Haritalanan kodominant markaor 51 69
say1s1
Haritalanan dominant markor sayisi 19 16
Baglant1 gruplar: toplam uzunluk 671 761.2
Baglant1 gruplar: ortalama uzunluk 44.7 50.7
Markérler arasi ortalama uzaklik 9.5 89
Markorler arasindaki en genis 45.5(S15) 45.5(B15)
uzaklik (cM)
Bosluk sayist (>20 cM) 10 12
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Bu calisma da 671 cM uzunluga sahip ‘Siirt’ ¢esidi baglanti gruplarinin
ortalama uzunlugu 44.7 cM olarak ve 761.2 cM uzunluga sahip ‘Bagyolu’ genotipi
haritasinin baglant1 gruplarinin ortalama uzunlugu ise 50.7 cM olarak belirlenmistir
(Cizelge 4.32). Baglant1 gruplarinin ortalama uzunluklarimin birbirlerinden farkli
olmasinin sebebi, haritalama analizlerinde belirlenen markérlerin dagilim ve markor
yogunlugu ile ilgili olabilir. Bununla birlikte, baglant: gruplarimn biydklugindeki
farkliliklar, genetik baglanti haritalarim olusturabilmek icin kullamlan markor
sayilariyla baglantili olabilecegi gibi, her bir grupta bulunan markorler arasindaki
mesafesinin genisliginden de kaynakli olabilir.

‘Siirt’ ¢esidi ve ‘Bagyolu’ genotipinin genetik baglant1 haritasinda 20 cM’ dan
blylk bosluk sayisi sirasiyla 10 ve 12 adet olarak belirlenmis olup her iki haritada da
en genis bosluk 45.5 cM olarak 15. baglanti grubunda tespit edilmistir (Cizelge
4.32).

Turkeli ve Kafkas (2012) antepfistiginin baglant: gruplar: Gzerinde en genis
bosluklar: *Siirt’ ¢esidi haritasinda 41.4 cM olarak 5. baglanti grubu Uzerinde, ‘' PA-
18’ genotipi haritasinda ise 40.4 cM olarak 11. baglant1 grubu Uzerinde belirlemistir.
Bu calismada ‘Siirt’ ¢esidi haritasinda ‘Bagyolu’ genotipi haritasina goére daha az
sayida boslugun yer amasimin sebebi, ‘Siirt” c¢esidinin genetik  yapisindaki
heterozigotluk seviyesinin daha yuksek olmasindan kaynakl1 olabilir.

Bu calismada ‘Siirt’ c¢esidi ve ‘Bagyolu’ genotipi haritalarinin baglant:
gruplarinin sayisi, antepfistigi genomunun haploid kromozom (n=15) sayisi kadardir.
‘Siirt’ ¢esidi ile ‘Bagyolu’ genotipinin baglanti gruplari Gzerinde tammlanamanmis
cok buydk bosluklarin saptanmasi baglant1 gruplarinda parcal: yapiya neden oldugu
dustinilmektedir. Buna ek olarak, kigik uzunluklara sahip bazi baglanti gruplar
blydk gruplarin alt veya Ust kismumin bir parcast olabilecegi gibi bir baglanti
grubunun farkli kistmlarina da ait olmus olabilir. Diger bir agiklama olarak, bu
kicuk baglant: gruplar: gercekte tek bir baglant: grubunun parcalar: olabilir. Bu gibi
durumlar bir baglanti grubundaki son markdr ile diger baglanti grubundaki ilk
markor arasindaki cM olarak mesafenin haritalamada belirlenen simir degerinden

daha blylk olmast durumunda ortaya cikabilmektedir. Bu gibi durumlarda markor
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sayisinin - arttirilmasiyla bu  kucuk baglanti gruplarimn diger blyuk gruplarla

birlesebilecegi sdylenebilir.

4.4. Baglanti Gruplarinda Haritalanan ve Acihm Gosteren SSR Markor

Bulgulari

‘Siirt’ ¢esidi ve ‘Bagyolu’ genotipinin baglant: gruplari icin yapilan SSR
analizlerinde test edilen toplam primer sayisi, acilim gosteren primer sayisi, elde
edilen toplam kodominant markdr sayilar1 ve yizde dagilim oranlar1 Cizelge 4.33' de
sunulmustur. SSR analizleri sonucunda 217 primer ciftinden 85 adedi kodominant
acilim gostermis olup toplam 93 markdrden 91 adedi haritaya yerlestirilmistir ve
toplam %96.7 basar1 saglanmustir.

Ahmad ve ark.’min (2003) gelistirmis oldugu 14 primer ciftinden sadece 2
adedi agilim gostermis olup bu markorleden 1 tanesi kodominant olarak
haritalanmustir.

Zaloglu (2008) tarafindan gelistirilmis ‘CUPV’ 6n isimli primer ciftlerinden
59 adedi test edilmis olup 34 adedi acilim gostermistir. Toplam 30 primer giftinde 31
markor elde edilmis olup 30 adedi haritaya yerlestirilmistir. Haritaya yerlesen
kodominant markor oran da %96.7 olarak kaydedilmistir.

Albaladojo ve ark. (2008) calismalarinda ‘Pislen” 6n isimli SSR primerlerini
gelistirmislerdir. Gelistirdikleri 8 primerden 4 adedi agilim géstermis olup, toplam 4
primer ciftinde 5 markér elde edilmistir ve hepside haritaya yerlestirilmistir.
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Cizelge 4.33. Genetik baglant1 haritalarinda yer alan ve SSR analizlerinde agilim
gobsteren kodominant SSR markorlerine ait bulgular

. K odominant Haritalanan
Test Edilen Aghm Acilim Kodominant | Kodominant
Toplam | Gosteren .. .. ..
No Kaynak : X Gosteren Markor Markor
Primer Primer -
Savis Savis Primer Sayis Oram
4 4 Sayis (%)
1 | Ahmad ve ark. (2003) 14 2 1 1%1° 100
2 | Zaloglu (2008) 59 34 30 31%30° 96.7
3 | Albaladgio ve ark. (2008) 8 4 5%5° 100
4 | Arabnezhadve ark. (2011) 27 9 9 oYeP 100
5 | Kafkasve ark. (2012) 109 56 45 47%46° 97.8
TOPLAM 217 105 89 93%91° 97.8

®K odominant agilim gosteren markor sayisi
PHaritalanan markér sayisi

Arabnezhad ve ark. (2011), ‘PKAT’ onisimli 27adet primer gelistirmis olup
bu calismada 9 primer c¢ifti agilim gostermistir. Bu primer ciftlerinden hepside
kodomonant acilim gostermis olup 9 markdr haritaya yerlesmistir.

Kafkas ve ark. tarafindan 2012 yilinda gelistirilmis olan *CUPV’ 6n isimli
109 primer ciftinden agilim gosteren primer cifti sayisi ise 56'dir. Toplam 45 primer
ciftinden elde edilen 47 markdrden 46 adedi haritaya yerlestirilmis olup haritaya
yerlesen markdr oran %97.8 olarak saptanmustir.

‘Siirt’  ¢esidi
olusturulmasinda kullamlan SSR markdrlerinin  acilim tipi  Ozelliklerine gore

ve ‘Bagyolu’ genotipinin genetik baglanti haritalarinin
dagilimlar1 Cizelge 4.34’ de sunulmustur.

Ahmad ve ark.”mn 2003 yilinda gelistirdikleri primerlerdede sadece 1 markor
elde edilmis olup ‘nnxnp’ seklinde agilim gosteren markorler haritalanmustir.

Zaloglu'nun 2008 yilinda gelistirdigi primer ciftlerinden 31 markor elde
edilmis olup, bunlar icerisinden 2 adedi ‘abxcd’, 4 adedi ‘efxeg’, 2 adedi ‘hkxhk’ , 7
adedi ‘ImxII" ve 15 adedi de ‘nnxnp’ olmak Uizere toplam 30 adet kodominant markor
haritalanmistir. Dominant agilim gosteren 10 markdriin hepsi haritaya yerlesmistir.

Albaladejo ve ark. (2008), ‘Pislen’ dnekli primerlerden toplam 5 markoér elde
edilmis olup 1 tanesi ‘1:1:1:1’ ve 4 tanesi ‘1:1" acilim gosteren 5 markortinde tamami

haritalanmistir. Bu primerlerden dominant markor elde edilmemistir.
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Arabnezhad ve ark. (2011) tarafindan gelistirilmis ‘PKAT" onisimli primer
ciftlerinden 9 markdr elde edilmis olup hepsi haritalanmistir.  Haritalanan
markorlerden 2 adedi ‘1:1:1:1°, 1 adedi ‘1:2:1’ ve 6 adedi ‘1:1" agilim gostermistir.
Dominant markdrlerden higbiri haritaya yerlesmemistir.

Kafkas ve ark. tarafindan 2012’ de gelistirilen (CUPV) primer ciftinden 47
markor elde edilmistir ve bu primerlerden 8 adedi ‘abxcd’, 9 adedi ‘efxeg’, 3 adedi
‘hkxhk’, 12 adedi ‘ImxII’ ve 15 adedi de ‘nnxnp’ kodominant agilimlarin gosterirken
24 markor dominant olarak skorlanabilmistir.

Genetik baglant1 gruplarindaki dominant markor sayist 36 olup, 16 adedi
‘ImxII", 13 adedi ‘nnxnp’ ve 7 adedi ‘hkxhk’ agilimi gostermistir. * Siirt’ haritasina 23
markorden 18 markor yerlesirken (%81.8), ‘Bagyolu’ haritasinaise 20 markdrden 17
markor (%85) yerlestirilmistir. Sonug olarak, toplam 35 markdrden 30 adedi (%85.7)
haritaya yerlestirilmistir.
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5. SONUCLAR VE ONERILER

Bu calisma kapsaminda, antepfistiginda SSR markorleri ile ilk kez genetik
baglant1 haritasi olusturulmustur. Genetik baglant: haritalar: belirli amag icin yapilan
melezleme calismalari sonucunda elde edilen populasyonlarda rekombinasyon
sikligina gore dnemli 6zelliklerin kontrolUnd saglayan gen lokuslarimin kromozomlar
Uzerindeki yerlerini ve sirasint belirler. Ayrica, ekonomik 6neme sahip 6zelliklerin
(verim, meyve iriligi, ¢itlama oram, gigek yapisi gibi) tanimlanmasini saglayan
molekuler markorler, kisa donemde islah caligmalarinda, bu o6nemli bitkisel
ozelliklerin markorler yardimiyla segimini kolaylastiracaktir. Ozellikle cok yillik
bitkilerde gok uzun islah siiresi nedeniyle 1slah programlarinin etkisinin artirilmasi ve
istenmeyen bitkilerin erken donemde segilip uzaklastirilmasim mumkin kilacaktir.
Boylece maliyeti yuksek arazi calismalarina ve arazi denemeleri icin siire azalacak,
deneme alam ve dahaaz is guict kullanimu ile is glicinden kazang saglanacaktir.

‘Siirt’ x ‘Bagyolu’” F1 melez populasyonu kullanilarak antepfistigimin SSR
markorler ile ilk genetik baglanti haritasinin olusturulmast amaciyla yapilan bu
calisma kapsaminda, 89 F1 bitkisi ve 217 adet SSR primer cifti kullanimustir.
Bunlardan agilim gosteren 105 primer ciftinden 129 markor elde edilmis olup,
icerisinden 121 markér haritalanmistir. Haritalanan primerlerden 91 adedi
kodominant olup, 30 adedi de dominant agilim gostermistir. Calisma da 87 primer
cifti de monomorfik sonug vermistir.

‘Siirt’ g¢esidinde haritalanan 70 markdr baglanti gruplarinda dagilim
gbgtermistir. Toplam harita uzunlugu 671 cM olarak belirlenip, baglant: gruplarinin
ortalama uzunlugu 44.7 cM olup, 20 cM’dan blyidk 10 bosluk tespit edilmistir.
Ortalama markor sayist 4.6 olup, ortalama markorler arasi uzaklik 9.5 cM olarak
kaydedilmistir.

‘Bagyolu’ cesidi genetik baglant1 haritasinda 85 markor haritalanmis olup
toplam harita uzunlugu 761.2 cM olarak belirlenmistir. ‘Bagyolu’ genetik baglanti
gruplarimin uzunlugu 17.5 cM ile 102.8 cM arasinda degisim gostermistir. Baglant1
gruplarinin ortalama uzunlugu 50.7 cM olarak saptanmistir. Baglanti gruplarinin
ortalama markor sayisi 5.7 olarak belirlenmis olup, markorler arasi ortalama uzaklik
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8.9 cM olarak belirlenmistir. 20 cM’dan buiyik 12 bosluk tespit edilmis ve en genis
bosluk 15 baglant1 grubunda 45.5 cM olarak hesaplanmustir.

lyi bir genetik haritamn genomun her kromozomuna karsilik gelen bir baglant
grubu igermesi gerekir. Bu ¢alismada da hem anne de hem de baba ebeveynlerde,
haploid kromozom sayisi kadar baglanti grubu olusturulmustur. Tim genomu
kapsayan kodominant markdrlerce doymus bir harita eldesi amaglanmis, ancak bazi
baglanti gruplarinda amaglanan hedefe ulasilamamistir. Bu haritalama sonuclari, yeni
haritalarin genom icerigini artirmak ve doymus harita elde etmek icin antepfistiginda
referans harita olarak kullanilabilecektir.

Ileride yapilacak haritalama calismalarinda AFLP ve SRAP gibi dominant
markor tekniklerinden ve o6zellikle SSR ve SNP gibi kodominant markérlerden
faydalamlarak daha yuksek yogunluklu genetik haritalar elde edilmelidir. Bununla
birlikte, daha fazla sayida markér kullanilarak elde edilen veriler zenginlestirilip
daha doymus bir harita olusturulmali ve bu calisma QTL (Quantitative Trait Loci)
analizleri ile desteklenmelidir.
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