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OZET

Tarimsal olarak onemli pek cok tir icin molekiiler belirtec haritalari olusturulmustur.
Diinyada bu alanda fazla sayida kaynak ve potansiyel var olmasina ragmen, heniiz belirtec
yardimli seleksiyonla (MAS) gelisen tarim urinleri icin ticari 1slah programlarinda beklenen
diizeyde yarar saglanamamaktadir. Bu derlemede, MAS kullammindaki teknikler ile ilgili
genel bilgilerin yamisira bitki 1slahimin hem temel genetik ilkeleri hem de klasik 1slah
yontemlerinden bahsedilmistir. Ayrica, bitki 1slahinda karsilasilan sorunlar biyoteknoloji ve
genetik miihendislik yontemleri dikkate alinarak ayrintili olarak incelenmistir. Genetik 1slah
araci olarak belirtec yardimli seleksiyon kullaniminin potansiyel 6nemi degerlendirilirken bu

teknigin ekonomik maliyeti, yararlan, potansiyel zararlar da g6z oniinde bulundurulmalidir.

Anahtar Sozciikler: Bitki, 1slah, molekiiler belirtec

ABSTRACT

Molecular marker maps have been constructed for the majority of agricultural important
species. Despite the enormous potential and considerable resources invested in this field in the
world, MAS has not yet delivered its expected benefits in commercial breeding programmes
for crops development. This study provides an overview related to the techniques in using,
MAS and the basic genetic principles of plant breeding and conventional breeding methods
were discussed. In addition, the problems encountered of plant breeding by taking into
account the biotechnology and genetic engineering methods were examined in detail. When
evaluating the potential merits of applying MAS as a tool for genetic improvement, economic

cost, benefits and potential hazards of this technique should be considered.
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GIRIS
Bitkilerin
yayilislarindaki

genetik  yapilarindaki ve dogal

varyasyonlardan  yararlanilarak
kalitim yoluyla istenilen ozelliklere sahip yeni
‘bitki 1slaht’

yillarda, biyoteknoloji ve genetik mihendisligindeki

bitkiler elde edilmesine denir. Son
tekniklerde onemli gelismelerin olmasi, farkli canlilar
arasinda da gen aktarimina olanak saglamistir. Boylece
insanoglu tarimda, gida teknolojisinde, ekolojide
yasami tehdit eden pek cok sorunun cozulmesini
saglayabilecek anahtarlara ‘bitkilere gen aktarimi’

yaparak sahip oldular.

Giniimiizde tarimla ugrasan ciftcinin zor ve
olumsuz kosullarda daha fazla uriin almasina yardimci
olacak tohumlann dretimi konusunda arastirmalar
yapilmaya baslanmistir. Yine bitkilerin sicaklik ve
kuraklik stresine kars1 gelistirecekleri savunma
mekanizmalan lizerinde cok sayida calismalar ortaya

konmaya baslanmistir (1).

Gen aktannmi yapilmis organizmalar dunya

ticaretine de girmistir. insanlarin genel olarak
“Genetigi Degistirilmis Organizmalar - GDO” olarak
tanidig1 tarimsal Uriinler oldukca dikkat cekmekte
ve hizla artan dinya niufusunu doyuracak kaynaklar
olarak gorulmektedir. 2025 yilinda diinya niifusunun
8 milyar olacagi tahmin edilmektedir. Bu niifusu
besleyebilmek icin, gida uretimi her yil % 1.2 artmak

zorundadir (1).

BiTKi ISLAH CALISMALARININ YARARLARI
VE RiSKLERI

1. Potansiyel Yararlar

a. Besin Miktarimin Artinlmasi ve iceriginin
Ozellikle
ulkelerinde olmak Uzere aclik ve koti beslenme

Zenginlestirilmesi: ucincli  dinya
basta gelen halk sagligi problemlerinden biridir. Besin
icerigini zenginlestirmeye yonelik calismalara vitamin
A icerigi zenginlestirilmis piring Uretimini 6rnek
verebiliriz. Dunya Uzerinde okul oncesi donemdeki
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3 milyon kadar cocugun A vitamini eksikliginden
kaynaklanan gorme bozuklugu varken her yil 250 000
ile 500 000 kadar1 kor olmakta bunlarin da ucte ikisi

izleyen birkac aylik siirecte olmektedir.

Biyoteknolojik yontemlerle gelistirilen, A vitamini
zenginlestirilmis piring sayesinde ozellikle pirincin
temel tiiketim maddesi oldugu bolgelerde A vitamini
eksikliginin Oniine gecilebilecegi 6ngoriilmektedir
(1.

b. Besinlerin Alerjik Ozelliklerinin Azaltiimas::
Genelde toplum icinde besin alerjisi olan kisilerin
ortalamas1 yaklasik olarak %2-8 kadardir. Bu alerjik
reaksiyonlarin blyuk bir kismindan sekiz tir besin
sorumludur. Bunlar vyer fistigl, yumurta, inek
slitli, soya, bugday, kabuklu deniz canlilari, balik
ve findiktir. Besinler icindeki alerjik proteinlerin
cikarilmast veya yapisinin degistirilmesi yoniindeki
calismalarla bu besinlerin alerjik ozelliklerinin

azaltilmasi hedeflenmektedir (1).

c. As1 ve ilag Uretiminde Kullanim: GDO’lar hem
gida hem de ila¢ olarak etki edecek urlinler halinde
tiketilebilirler.  Ornegin  brokoli, anti-oksidant
icerigini zenginlestirmek icin; cay, flavonoidlerle
zenginlestirmek icin genetik olarak degistirilebilir.
Ozellikle olgunlastig zaman cig olarak tiiketilen muz
gibi bazi tropikal uriinler; hepatit, kuduz, dizanteri,
kolera ve ishal ile gelismekte olan Ulkelerde
yaygin olan diger bagirsak enfeksiyonlarina kars
kullanilabilen proteinleri uretmek icin genetik olarak
degistirilebilmektedir. Bu driinlerin yetistirildigi ve
diisik maliyetle dagitildig1 ve ozellikle as1 tretimi
icin kaynagin ve tibbi alt yapinin yetersiz oldugu
gelismekte olan Ulkelerde cocuklar icin faydal

olacaktir (1).

Bazi biyoteknoloji sirketleri tutun gibi bazi

bitkileri bile ilac sentezi icin degistirebilmektedir.
Tutun, aym zamanda insan ve ciftlik hayvanlarinda
kullamlan antikorlan tretmek icinde degistirilmistir (1).
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d. Cevresel Faydalar: Tarimsal amacli bitkilerin
cogunun genetigi degistirilerek viriisler; bdcekler,
yabani otlar, herbisitler, hastalik ve cesitli cevresel
etkenlere kars1 diren¢ kazanabilmeleri saglanabilir.
Ornegin; patates, soya ve misir gibi bitkisel iiriinlerin
coguna insektisidal (bocek oldiriicli) potansiyele
sahip Bacillus thuringiensis’li bir gen aktarilarak

boceklere karsi direncli Bt bitkiler elde edilmistir (2).

Gunumizde bitkilerin topraktan daha fazla
azotu dogrudan kendilerinin alabilmesi icin genetigi
degistirilmis bitki Uretimi hizlandinlmistir. Bu da
buharlasarak veya nehir agizlarina siiriiklenip su
kirliligine neden olarak cevreyi tehdit eden kimyasal
glibre gereksinimini azaltacagindan cevre icin yararli
bir uygulama olacaktir (2).

Genetigi degistirilmis  bitkiler ~ya da

toksik

uzaklastirilmasin1 sagladiklar icin bioremediasyon

mikroorganizmalar,  cevredeki atiklarin

(biyolojik iyilestirme; su  kalitesinin  zehirli
atiklardan uzaklastinlarak iyilestirilmesi) icin de

kullanilabilmektedirler (2).

2. Potansiyel Riskler

a. Artmis Alerjik Reaksiyon Riski: Biyoteknolojik
yontemler ile uretilmis besinler Uzerinde en onemli
tartisma konularinin basinda alerjik reaksiyon riskinin
artis1 gelmektedir. Genetik yap1 degisiminde, verici
kaynagin alerjen 6zelliklerinin transfer edilen bitkiye
ya da hayvana gecmesi engellenemeyebilir. Bu
besinler icin ileri suriilen potansiyel alerji riskini U¢
kategoriye ayirabiliriz:

i. Bir Urlndeki bilinen bir alerjik proteini

kodlayan genin bir baska uriine transferi,
ii. Zaten alerjik oldugu bilinen bir besinin yapilan

uygulamalar sonunda alerjik 6zelliginin daha
da artmasi,

iii. Yeni alerjik proteinlerin ortaya ¢ikmas.

Genetigi degistirilmis besinler, alerjik bir ozellik
tasiyip tasimadiklarinin belirlenmesi amaciyla bir dizi
testten gecmektedirler, bu testlerin amac:
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i. Aktarilan genlerin alerjik bir Uriinden aktarilip
aktarilmadigini,

ii. Alerjik oldugu bilinen proteinlerle benzer
aminoasit dizilerinin olup olmadigin,

kodladig1
enzimlerine

iii. Aktanlan genlerin proteinlerin

sindirim dayamikliligim

saptamaktir.

Biyoteknolojik  yontemlerle  besin  lretme

calismalarinda alerjik reaksiyonlarin olusmasina
ornek olarak Brezilya findigi ile yapilan deneyler
verilebilir. Besin icerigi zengin soya gelistirmek
amaciyla yapilan calismalarda Brezilya findigindan
alinan bir gen soyaya aktarilmistir. Brezilya findig
alerjik ozelligi bilinen bir besin tiridir. Yapilan
calismalar aktarilan genin sentezledigi proteinin
biri

lizerine

Brezilya findigindaki alerjik proteinlerden

oldugunu ortaya c¢ikarmistir.  Bunun

transgenik soyanin gelistirilmesine son verilmistir

1).

b. Potansiyel Kanserojenlik: GDO’lu bitkilerin

dogrudan ya da dolayli olarak kanserojen
etkisinin olabilecegi bircok arastirmaci tarafindan
Ozellikle,

GDO’lu pamuk, soya ve misir cesitlerinde kullamlan

belirtilmektedir. herbisitlere dayanikli
bazi kimyasal maddelerin dogrudan kanser yapici
Ote
sindirilmeden

olduklart  bilinmektedir. yandan, sindirim

sisteminde tam olarak dolasim
sistemine gecerek kan hiicreleri araciligi ile normal
genoma katilabilen yabanci DNA parcalarinin da

hastaliklara yol acma ihtimali soz konusudur (1).

Genetik
aktarilan

c. Potansiyel Toksisite: olarak

degistirilmis  organizmalar, yeni gen

urinlerini  ve onlardan kaynaklanan sekonder
metabolitleri icerdiginden, potansiyel bir toksisiteye
GDO’lu  bitkilerde

zararli ot ve bocek oldurlici genler toksin ireterek

sahiptir. bulunan ozellikle

calistiklarindan, dokularda birikme durumunda,

onemli riskler olusturmaktadirlar. Bu genlerin
kullanilmast pestisit kullammini ortadan kaldirmistir.

Ancak, bu toksik madde kalintilarinin ortadan kalktig
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anlamina gelmemektedir. Bu toksinlerin, uzun
donemde insan sagligina olan etkilerine iliskin yeterli
bilgi bulunmamaktadir. GDO’lu ve normal patateslerle
beslenen iki grup farede yapilan calismada; normal
patateslerle beslenenlerde hicbir sorun olmamis,
GDO’lu
sistemlerinde onemli

(1).
d. Antibiyotik Diren¢ Genleri: GDO’lar konusunda

patateslerle beslenenlerin ise sindirim

tahribatlar gozlemlenmistir

onemli bir diger tartisma konusu diren¢ genlerinin
durumudur. Direnc genleri, aktarilmak istenen asil
genle birlikte aktarilarak, gen aktariminin basarili
oldugu organizmalan secmek icin isaretleyici gen
olarak kullanilmaktadir. Transgenik bitki uUretiminde
kullanilan bu genlerin dogaya vyayilma ihtimali
kimi cevrelerce cok buyuk bir tehlike olarak
gorulmektedir. Zira antibiyotik direnc genlerinin
patojen mikroorganizmalara gecmesi durumunda
bu bakterilerin neden oldugu enfeksiyonlar kontrol

altina almak oldukca zorlasacaktir.

GDO’lu
bitkinin
orijinal yapisinda bulunan bazi kalite &gelerinde

e. Besin Degerlerinde Bozulma:

bitkilere; yeni ozellikler kazandirilirken,

onemli azalmalar oldugu tespit edilmistir. Ornegin,
kalp hastaliklarina ve kansere karst onemli bir
koruyucu madde olan “fitoostrojen” bilesiklerinin,
klasiklere oranla, GDO’lu bitkilerde daha az oldugu
bilinmektedir (1).

GDO’lu bitkiler
dogada vyasayan diger bitkilerden farkli olarak,

f. Sosyo-Ekonomik Riskler:

genomlarinda kendi turlerine ait olmayan genleri
tasidiklarindan, bu bitkilerin yetistirildigi tlkelerde,
basta saglik olmak lizere, cevre ve sosyo-ekonomik
yapi Uizerinde onemli riskler s6z konusu olmaktadir (1).

g. Pahalihik: GDO’lu drlinlerin tohumlari GDO’lu
olmayanlara gore; % 25 ile % 100 arasinda daha pahali
olup, her yil yenilenme zorunlulugu s6z konusudur.
Tohumluluk alimin1 uzun sire devam ettiremeyecek
olan kiicuk ciftciler bu durumdan zarar goreceklerdir.
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BITKi ISLAHINDA KULLANILAN BELIRTEC
TiPLERI

Seleksiyonda  kullanilacak  belirtec  tipleri
sunlardir;  morfolojik  belirtecler,
belirtecler, DNA belirtecleri.

givenilir ve en cok kullanilan1 DNA belirtecleridir.

biyokimyasal
Bunlar icinde en

Baslica DNA belirtecleri 2’ye aynlir (2):

1. Sekansa spesifik olmayanlar: Rastgele
cogaltilmis polimorfik DNA (RAPD), Cogaltilmis parca

uzunluk polimorfizmi (AFLP).

2. Sekansa spesifik olanlar: Basit dizi tekran
(SSR), Basit sekans tekrarlamalar1 aras1 polimorfizm
(ISSR) ve bu tekniklere ilaveten son yillarda kullanilan;
Organel mikrosatellitleri, Sekans1 karakterize edilmis
(belirlenmis) cogaltilmis bolgeler (SCAR), Boliinerek
(CAPS),

polimorfizmi

polimorfik diziler Rastgele
(RAMP),
Sekansa bagli cogaltilmis polimorfizm (SRAP), Hedef
(TRAP), Tek

konformasyon polimorfizmi (SSCP).

cogaltilmis
cogaltilms  mikrosatellit

bolge cogaltma polimorfizmi iplik

DNA belirteclerinin avantajlar soyledir (2):

e Molekiler belirtec sistemlerini kullanmanin

fenotipik karakterler yoluyla 1slah
calismalarina temel Gstiinligi bu sistemlerin
biotik ve abiotik stres kosullarindan bagimsiz

olmalandir.

« Molekiiler belirtecler yoluyla 1slah teknigi
tahillar ve diger Uriinlerde kolaylikla adapte
olmus teknikler arasindadir.

» Molekiler belirtec sistemleri 1slah
calismalarina hiz saglarlar.
o Dogrulama ya da tanimlama, genetik

kaynaklarin tespiti ve tanimlanmasi, genetik

cesitliligin  belirlenmesi  gibi amaclarla

kullanilabilmektedir.

Islah  programlan
molekiiler bilgilere dayanabildigi gibi her ikisini de
birlestirebilir.

sadece fenotipik ya da



C. VARDAR-KANLITEPE, S. ARAS ve D. CANSARAN-DUMAN

DNA BELIRTECLERININ BITKi ISLAHINDAKI
ROLU

1. Genetik Kimlik Tanis1 ve Akrabalik Diizeyleri-
nin Belirlenmesi

Genotipik tanimlama ile mevcut veya potansiyel
gen kaynaklarimin taranmasi; bu da ileride 1slah
calismalarninin  temelini olusturacak materyallerin

genetik diizeyde incelenmesini saglar.

2. Hibrit Bitki Tamsi

Islah calismalan siirecinde 1slah programlarinin

cesitli  asamalarinda  molekiiler  belirteclerden

yararlanilarak  genetik  diizeyde tanmimlamalar
yapilabilmektedir. istenen genetik 6zellikteki bitkiler
secilebilmekte buna gore 1slah programina yon
verilebilmektedir. Ayrica en onemli kullanim alanindan
bir tanesi de melezlemeler sonucunda elde edilen
dollerin tamsimin bu yolla gerceklestirilebilmesidir
(2).

3. Belirte¢ Yardimi ile Seleksiyon (Marker Assis-
ted Selection, MAS)

Bu yontemle; ozellikle hastalik ve zararlilara
dayaniklilik, udzumlerde cekirdeklilik/ cekirdeksizlik
veyaherhangibirmaddeninsenteziileiliskilibelirtecler
gerceklestirilmektedir.
Boylece zamandan ve enerjiden tasarruf ederek kisa

kullanarak seleksiyon
zamanda istenilen Ozellige sahip bitkileri belirleme,
gerektiginde bunlar 1slah calismalan baslangicinda
ebeveyn olarak kullanma gibi avantajlara sahip

olunulabilir (2).

4. Bulk Segregasyon Analizi

Bu teknik Michelmore ve arkadaslar tarafindan
1991
bolgelerindeki belirtec belirlenmesi icin gelistirilmis

yiinda gelistirilmisti.  Genomun  spesifik
bir yontemdir. Orijini tek bir capraz olan, ayrilmis bir
populasyondan gelen bireylerin iki tane havuzlanmis
DNA orneklerinde karsilastirilmasi esasina dayanir.
Her havuz ya da toplanmis kiimede bireyler,
ilgilenilen gen ya da ozellik bakimindan ozdestir

ama diger genler icin 6zdes degildirler. Bir karakter
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icin karsilastirilan iki havuz onlar birbirinden ayiran
belirtecleri belirlemek icin analiz edilirler (6rnegin,
bu 6zellik bir hastaliga direnc olabilir) (1).

5. Tohum Islahi

Tohum 1slah1 yapilirken molekiiler belirtecler

de dahil olmak Ulzere ozel teknikler uygulanir.
Bir ozellige ait bir ya da daha cok karakteristik
ozellik her ornekte analiz edilir. Tohumlar asagidaki
ozellikleri degistirmek icin secime ugrarlar: Herbisit
toleransi, hastalik direnci, bocek direnci, Urun artis,
yag miktar artisi, besin degeri artis1, strese toleransi
artirma, biyime oranini artirma, tercih edilen
olgunluk, organsal ozellikleri artirma, endustriyel

bazi ozellikleri artirma (1).

Tohum 1slahinda cesitli asamalar bulunur (1):
Populasyonlardan elde edilen tohumlardan istenilen
karakteri bulunduran tohumlar secilir. Secilen
tohumlardan double haploid tohumlar alinir. Her
double haploid tohumdan bir numune cikarlir
(tohumlarin ¢imlenebilme vyeterliligi korunur). Bir
ozellige ait bir ya da daha cok karakteristik her
ornekte analiz edilir. Analiz sonuclarina dayanarak bir
ya da daha fazla double haploid tohum secilir. Secilmis
double haploitlerden bitki ya da bitki dokulari kiiltlire
alinir ve yetistirilir.

MAS VE BITKi ISLAHINDAKI

ALANLARI
1. MAS Deneysel Uygulama Basamaklari

UYGULAMA

MAS uygulamalarinin gelisimi misir ile baslamis
ve bunu bugday takip etmistir. Arpa uygulamalari da
bugdayda yapilan calismalara cok benzemektedir.
Tahillar arasinda model bitki olmasi nedeniyle piring
uzerinde de bircok arastirma yapilmistir.

i. Genom dizi haritas1 gelistirilir. Quantitative
Trait Loci (QTL), spesifik bir 6zelligi kontrol
eden coklu genlerin
bulundugu bolgedir.
ayriminda kullanmlan etkili bir yontemdir.

dizi haritalarinda

Poplilasyonlarin

Turk Hijyen ve Deneysel Biyoloji Dergisi
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fii.

Kiiciikte olsa QTL (Uzerindeki degisiklikler
fenotiplerde farkliliklar ortaya cikarr.

Islah sirecinde QTL PCR
temelli molekiler belirtecler secilir. Bitki
fiziksel
Rekstriksiyon parca uzunluk polimorfizmi
(RFLP, PCR temelli olmayan), Rastgele
cogaltilms polimorfik DNA  (RAPD)
Cogaltilmis uzunluk  polimorfizmi
(AFLP)
genetigi ve 1slah calismalarinda kullanilmistir

ile baglantili

genomlarinin haritalamas1 icin

ve
parca
ilk olarak genellikle populasyon

(3). Fenotipik bir &6zelligin izlenmesi icin de

kullanilirlar.
Genomik fiziksel donim noktalarindaki
rastgele  primerlenmis PCR  Urunlerini

donusturmek icin ‘Sequence-Specific Markers
(SCAR)’ teknigi dizayn edilmistir. Mikrosatellit
belirtec teknikleri, birey ici ve bireyler aras
mikrosatellitlerdeki ya da tek dizi tekrar
bolgelerindeki varyasyonlarda parmak izi

analizleri icin kullamlmistir.

Kloroplast ve mitokondri  mikrosatellit
teknikleri de 1slah ve evrim calismalarinda
kullamlmistir. Bitki genomunda Expressed
Sequence Tags (EST)’nin bulunmasiyla Cleaved
Amplified Polymorphic Sequence (CAPs) gibi
sekansa spesifik belirtecler gelistirilmistir.
Genellikle Single Nucleotide Polymorphisms
(SNPs)

allelik varyasyonlarinda kullanilmistir.

formundaki popllasyonda genlerin

Yeni

genomik  elemanlardan  retrotranspozon

temelli belirtecler yardimiyla da yakin

bireyler  arasindaki genom boyunca

devamsizliklar analiz edilmistir (4).

2. MAS Calismalarinin Avantajlan

MAS calismalarinin avantajlar1 asagidaki gibi

ozetlenebilir (4):
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Cimlenme asamasinda seleksiyon saglayarak
gibi
kolaylik saglar. Ornegin pirincte ekimden énce
seleksiyon yapilarak tane kalitesi belirlenmis
olur.

tane kalitesi ozelliklerin  tanisinda

Cevresel faktorlerden etkilenmedigi icin
givenilirligi  yiksektir. Homozigot ve
heterozigot 1rklarn ayirarak tek bitkinin

secimini saglar.

Ulkemizde var olan genetik kaynaklarin tam
bir kimlik tespitlerinin yapilmasin1 bu yolla
genetik rezervin korunmasini saglar.

Herhangi bir cesit kansikigi durumunda
ayrimi ve bu yolla cesitlerin satis islemi
gibi ticari haklarinin korunmasina yardimac

olur.

Spesifik ozellikteki genotiplerin daha titiz,
dogru sekilde ayrimini saglar.

3. MAS Calismalarinda Yaklasimlar

MAS calismalarinda yaklasimlar asagidaki sekilde

ozetlenebilir (4):

1.

iv.

Geri Caprazlama: Hedef bolgenin etkili bir
sekilde secimini saglar, baglant1 taramalarin
minimize eder, tekrar eden ebeveynlerin

tespitini kolaylastirir.

Piramitleme: Patojenlerin spesifik dozlan igin
coklu hastalik direnc genlerinin tespitinde
hiz saglar (geleneksel yontemlerle olanakli
degildir).

Erken Safhada DGl Secimi: MAS F2 ve F3
basamaklarinda gerceklestirildiginden, 1slah
programlarinin sonraki asamalarinda avantaj
saglar ciinki kaynak tam olarak tespit edilmis
olur.

Birlestirilmis yaklasimlar: Bazi durumlarda
fenotipik calismalar ile MAS’1 birlestirmek
faydali olabilir.
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4. MAS Uygulamalarina Ornekler

Solanum chilense bitkisinde RAPD, SCAR,
CPS belirtec yontemleri ile ToMoV virusuna karsi
belirlenmis dayanikliik geni, Ty-3. Kahverengi

pas
belirlenmesinde SSR ve diger DNA belirtecleri basarili
bir sekilde kullanilmaktadir. SSR belirteclerini iki
farkli ekmeklik bugday popiilasyonunda kullanarak
Lr13 genine ait belirteci belirlenmis; Slovakya kislik

dayanikliik  genlerine ait belirteclerinin

bugday cesitlerinde Lr13 geni SSR belirtecleriyle
arastinlmis ve Lr13 genine ait belirteci belirlemek
icin PstIAFLP teknigi kullanmilmistir (5). Cay bitkisi
icin ilk (gen) baglanti haritasi RAPD belirtecleri
kullanmlarak yapilmistir ve belirteclerin, tehanine
icerigi, tomurcuklarn filizlenme tarihleri, antraknoza
kars1 direnc ve soguga karsi toleransla iliskileri
RFLP teknigini
kloroplasttan izole ettikleri DNA ile,

kullanarak ve
10 Pistacia
tird arasinda filogenetik siniflandirma yapmislardir.

belirlenmistir (5).

Calisma sonunda elde ettikleri verilere gore, Pistacia
vera ile P. khinjuk ve P. mexicana ile P. texana turleri
arasinda farklilk bulunmadigini, bunlarin aym tir
olabilecegini bildirmislerdir (6).

Pistacia eurycarpa, P. vera, P atlantica ve
P terebinthus tirlerini morfolojik ve molekiler
Morfolojik

sonucunda olusturulan soyagacinda P. khinjuk olarak

seviyede  tanimlamislardir. calisma
toplanan orneklerin P. vera’ya, P. atlantica tlriinden
daha

calismada ise RAPD teknigini kullanarak, 40 yabani

yakin  oldugunu gormislerdir.  Molekiiler
Pistacia genotipi ve iki P. vera cesidi uzerinde analiz
yapmislar, analizde 10 polimorfik RAPD primeri ile
turler arasinda ve turler icinde 128’i polimorfik olan
toplam 138 skorlanabilir bant elde etmislerdir (5).
Dokuz Pistacia tiiriinde RAPD teknigini kullanarak

turler aras1 akrabaliklar incelemislerdir (7).

Antep fistiginda Simple Sequence Repeats (SSR)
primeri gelistirmek icin Kerman cesidinin DNA’sim
kullanarak genomik kitiiphane olusturmuslardir.
Arastincilar CA, CT ve CTT tekrarlarim kullanarak
hazir klonlar elde

sekanslamaya etmislerdir.

Cilt 67 m Say1 1 m 2010

Bu kutuphanelerden faydalanarak dizayn edilen
primer ciftlerinden 25 tanesinin sentezinin yapildig
ve primerlerin degisik orijinli Antep fistig1 cesitlerinde
Li-Cor sekanslama unitesi kullanilarak test edildigini
bildirmislerdir (8). SSR ve Sequence-related Amplified
(SRAP)
P. atlantica, P. integerrima ve iki turler aras1 melez

Polymorphism yontemlerini  kullanarak

PioneerGold-1l ve UCB-I bitkilerinde calismislardir
9).

RAPD, Inter-Simple Sequence Repeat (ISSR) ve AFLP
yontemlerini kullanarak Turkiye’de bulunan 69 Antep
fistig1 cesidini tammlamislar ve bunlar arasindaki
genetik iliskileri belirlemislerdir. Calismada toplam
572 belirtec elde etmislerdir. Bunlardan 307 (%53.6)
tanesinin polimorfizm gosterdigini  bildirmislerdir
(7). Avrupa ladininde (Picea abies) AFLP ve SAMPL
yontemlerini kullanarak parmak izi analizi ¢alismasi

(10). bitkisinde  AFLP
genetik olusturmuslardir.

yapmislardir Okalliptis

belirtecleriyle harita
Eucalyptus tereticornis x E. globulus caprazina ait 91

F1 bitkisi kullanmislardir (11).

Kayisida, Goldrich x Valenciano caprazina ait 81
F1 bitkisinde, AFLP, RAPD, RFLP ve SSR belirtecleriyle
genetik haritalama calismas1 yapmislardir (12). RAPD,
AFLP ve ISSR belirtecleriyle ananas bitkisinde (2n=50),
Ananas comosus x Ananas bracteatus caprazina ait 46
F1 bitkisi kullanarak, ilk genetik haritayr yapmislardir
(13). Pikan cevizi (Carya illinoinensis) cesitlerinde
RAPD ve AFLP belirteclerini kullanarak ilk genetik
haritayr yapmislardir.  Haritalama populasyonu
icin Pawnee x Eliot caprazina ait 120 F1 bitkisini
(fullsibling)

haritalama stratejisini kullanmmslardir (14). SSR, ISSR

secmisler ve double-pseudo-testcross

ve SAMPL yontemlerini kullanmislardir. Bu ug belirtec
sisteminin polimorfizm bulmadaki etki derecesini,
30 cavdar
kiyaslamislar; bu belirtec sistemlerinden elde edilen

populasyonunda yapilan calismalarla

verileri farkli istatistiksel metotlar ve katsayilar
kullanarak karsilastirmislardir (15).

Farkli bolgelerden topladiklar 307 mango genotipi
ile yaptiklann calismada, genom kiitiphanesinden
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faydalanarak (GA)n ve (GT)n tekrarlarini iceren SSR
primeri gelistirmislerdir (16). Kanada icin ekonomik
onemi olan Picea cinsinde SAMPL yontemi kullanarak
genetik karakterizasyon calismas1 yapmislardir
(17). Yaygin olarak yetisen ve ticari onemi olan
domates ve biberdeki genetik akrabaligi belirlemek
icin SSAP, AFLP ve SSR yontemlerini kullanmislar,
SSAP yontemiyle elde ettikleri sonuclari dominant
belirtec sistemi olan AFLP ve kodominant belirtec
sistemi olan SSR yonteminden elde ettikleri
(18).
domates icin 34 homozigot hat ve biber icin 35

sonuclarla karsilastirmislardir Calismada
homozigot hat kullanmislardir. SSAP yonteminde
domates icin bilinen bir retrotranspozon bolge
iceren Uc¢ primer seti, biber icin de yine bilinen
bir retrotranspozon bodlge iceren uc¢ primer seti
kullanmislardir. Sonucta, biberde 92 (%76.03)’si
polimorfik olan 121 bant elde etmislerdir.
Domateste ise 79 (%57.3)’u polimorfik olan 138
bant skorlamislardir. Primer basina disen toplam
bant sayisin1 domates icin 46 ve biber icin 40.33,
primer basina dusen polimorfik bant sayisim yine
sirasiyla 26.33 ve 30.67 olarak bulmuslardir.
AFLP yonteminde dokuz primer seti kullanmislar,
domateste 123 (%14.56)’U polimorfik olan toplam
845 ve biberde 115 (%8.031)’i polimorfik olan toplam
1432 bant skorlamislardir. Domateste primer basina
disen toplam bant sayisin1 93.89 ve primer basina
disen polimorfik bant sayisin1 13.67 olarak tespit
etmislerdir. Yine AFLP yonteminde, biberde primer
basina disen toplam bant sayisin1 159.11 ve primer
basina diisen polimorfik bant sayisin1 12.78 olarak
hesaplamislardir. SSR yonteminde ise domates
icin 16, biber icin 13 primer seti kullanmislardir.
Domates icin 39 farkli allel, biber icin 31 farkli allel
skorlamislardir. Domateste primer basina disen
toplam allel sayisin1 2.44 ve polimorfik allel sayisini
yine 2.44 (%100) olarak bulmuslardir. Biberde ise
SSR yontemiyle primer basina disen allel sayisi
2.385 ve polimorfik allel sayis1 yine 2.385 (%100)
SSAP, AFLP ve SSR yontemlerinden
elde edilen polimorfizm bilgi icerigi degerlerini

olmustur.
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ise sirasiyla domateste, 0.175, 0.046, 0.393 ve
biberde yine sirasiyla, 0.229, 0.026 ve 0.354 olarak
bulmuslardir. SSAP yonteminin ¢ belirte¢ sistemi
arasinda, domates ve biber icin, en cok bilgi
veren belirte¢ sistemi oldugunu bildirmislerdir.
En yiksek belirtec indeksini (Ml) SSAP yonteminde
hesaplamislardir. Domates icin SSAP yonteminin
genetik varyasyon ve akrabaligin belirlenmesinde
uygun bir yontem oldugunu, SSR yonteminin ise
spesifik 6zellikleri ortaya koyan bir yontem oldugunu
bildirmislerdir. Biber icin, uc belirtec sisteminin de
genel olarak benzer sonuclar verdigini ve bir tlirden
izole edilen retrotranspozon sekansin genel olarak
familya icerisindeki (Solanacea) diger tiirler icin de
kullanilabilir oldugunu bildirmislerdir (18).

Texasbadem cesidine aitgenomkiitiiphanesinden
47 yeni SSR primeri gelistirmislerdir (19). AFLP ve
SSR belirtecleriyle cimende (Festuca arundinacea)
ilk genetik haritay1 olusturmuslardir. 91 F1 bitkisinde
calismislardir (20). italya’nin merkezinde bulunan
Trasimeno Goli’niun etrafinda birbirine komsu olan
Uc araziden toplanmis li¢c RL poplilasyonuna ait
boriilcede SAMPL ve AFLP yontemlerini kullanarak
hangi yontemin genetik cesitliligi belirlemede daha
Ustiin oldugunu kiyaslamislardir (21). Pamukta
C-AFLP ve AFLP yontemleriyle calismislardir (22).
Kaju fistiginda (Anacardium occidentale) CP1001
(ctice klon) x CP96 (dev klon) caprazina ait 85 F1
bitkisinde AFLP ve SSR belirteclerini kullanarak
(23). SAMPL
yontemini kullanarak azot fiksasyonu yapan bir bitki

genetik harita olusturmuslardir
olan Lupinus angustifolius’a ait RIL (Recombinant
Inbreed Lines) F8 haritalama popilasyonunda
genetik haritalama calismasi yapmislar ve 1slah
genle belirtec

calismislardir. Calismada kullanilan popilasyonu

edilecek baglantili bulmaya
yabani ve 1slah edilmis iki tiirlin caprazlanmasiyla

elde etmislerdir (24).

22 ekmeklik bugday ile
olmak lizere toplam 34 bugday cesidinde SAMPL
ve AFLP yontemleriyle genetik varyasyonu ve

12 esmer bugday
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tire o6zgl bantlan tespit etmeyi amaclamislardir
(25). Seftalide (Prunus persica L.) SSR yontemiyle
calismislar ve 51 cesit seftalide filogenetik iliskiyi
ve evrimsel gelisimi incelemislerdir (26).

Dogal bir popilasyon olan Ilex paraguariensis

dort farkl
cesitliligi, RAPD teknigi kullanilarak karakterize

tlrdnin popiilasyonunun genetik

edilmistir. Dogal poplilasyonlara sahip Flax

genotiplerinin  ve  Eucalyptus argutifolia’nin
polimorfizminin belirlenmesinde de RAPD teknigi
kullanilmistir. Skepner ve arkadaslar1 tarafindan
Acer nigrum ve A. saccharum gibi iki farkli tirdn
genetik benzerligi RAPD belirtecler ile ortaya
¢ikarilmistir. Nadir gorulen klonal bir bitki olan
Ranunculus reptans (Ranunculaceae)’in genis ve
dar popilasyonlarinin icinde ve bu popiilasyonlar
arasindaki varyasyon, genetik uzaklik ve cografik
uzakligin bagintist (RAPD belirtecler sayesinde)

belirlenmistir.

Pinus halepensis ve P. brutia Akdeniz bolgesinin
onemli cam tirlerinden iki tanesidir. Bu turlerden
olusan bir dogal hibrit popiilasyonu RAPD belirtecler
kullanilarak analiz edilmistir. Turkiye icin onemli
kultur bitkilerinden olan Vitis vinifera genomlari da
RAPD teknigiyle basariyla belirlenmistir.

Labiatae familyasina ait ve ispanya’nin endemik

turlerinden olan  Rosmarinus tomentosus’un

(Huber-Morath and Maire) yasam alanlar1 insan
etkisiyle zarar gormustir. Bu nedenle tir tehdit

altinda bulunmaktadir. Bu bitkide zonlar arasi,

populasyonlar arasi ve bireyler arasi genetik

varyasyonun ilk degerlendirilmesi RAPD belirtecler
kullanilarak yapilmistir. Bu calisma ile tehlike
altindaki turun korunmasi icin yapilmasi gerekenleri
RAPD  analizi temel

belirlemede sonuclari

alinmistir.
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RAPD belirteg sistemi, ozellikle bitki molekiler

biyolojisinde Bulked Segregant Analysis (BSA)
gibi uygulamalarda da genis kullanim alan
bulmustur.

Islah calismalarinda ornekleme
dogal
bulunan genetik cesitliligin buylik bir kisminin
Cunku
cevresel kosullarda degisme, biyolojik zararlilar

stratejisinin

basarisi, turdn popilasyonlarinda

korunabilmesiyle  olculur. gelecekteki

bugiinden bilinmemektedir ve bunlar ortaya
ciktiginda uzun hayat evrelerine sahip, soy ici
eslesme etkilerine hassas orman agaclari bu degisen
kosullara kolaylikla adapte olamayabilirler (27).
Bu risklerin tahmin edilememesi nedeniyle genetik
cesitlilik onemli bir savunma mekanizmasi olarak

degerlendirilmektedir (28, 29).

SONUG

Son yillarda molekiiler biyolojide gorulen hizli
ilerleme, bitki genetigi calismalarinda, genetik
cesitliligin ~ korunmasi,
1slah gibi hedefler dogrultusunda kullanimina
cok biiyiikk ve onemli katki saglamistir. Fakat bu

tretimi, korunmasi,

belirtec yardimli molekuler biyolojik uygulamalar,
molekuler belirteclerin tamamlayicis1 olmaktadir.
Zaman icerisinde, Belirtec destekli seleksiyon
(MAS) uygulanan bitki 1slah1 calismalar, klasik
calismalardaki ve etkinligini

artirma yoniinde 6nemli katkilar saglayacaktir.

seleksiyon hizim

Sonu¢ olarak, genetik teknolojileri dogru

yonlendirilip desteklendiginde insanliga faydali
olabili, bu nedenle de bu konudaki calismalar

titizlikle devam etmelidir.
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