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DOĞU AKDENĠZ BÖLGESĠNDEN TOPLANAN BAZI KEKĠK TÜRLERĠNĠN 

GENETĠK FARKLILIKLARININ BELĠRLENMESĠ 

 (YÜKSEK LĠSANS TEZĠ) 

 

ġeyma ALĞAÇ 

 

ÖZET 

Kekik (Origanum spp), ticari ve tıbbi öneminden dolayı ön plana çıkan endemik bitkilerden 

bir tanesidir. Ülkemizde bu türler genellikle doğadan toplanarak pazara ulaĢmaktadır. 

Fakat bilinçsiz toplamadan dolayı bu türler yok olma tehlikesiyle karĢı karĢıyadır. 

Dolayısıyla bu türlerin doğadan yok olmadan toplanarak koruma altına alınması 

gerekmektedir. Bu amaçla çalıĢmamızda Doğu Akdeniz Bölgesinden toplanan farklı 28 

adet kekik genotipi 15 adet SRAP ve 10 adet ISSR primeriyle taranarak genotipler 

arasındaki genetik farklılıkları belirlenerek yerli gen kaynaklarının genetik özellikleri 

ortaya konmuĢtur. ÇalıĢma sonucunda toplam da 138 bant elde edilirken elde edilen bu 

bantlardan 131 tanesinin polimorfik bant olduğu gözlenmiĢtir. ÇalıĢmada kullanılan 

markörlerin hepsi polimorfik özellik göstermekle beraber ortalama polimorfizm değeri % 

94.93 bulunurken, en fazla allel üreten primer kombinasyonu 14 bant ile EM17-ME11 

olup, ortalama allel sayısı 4.93 olarak bulunmuĢtur. Polimorfizm bilgi içeriği (PIC) 0.04 ile 

0.99 arasında değiĢmiĢ olup, ortalama PIC değeri 0.53 olarak belirlenmiĢtir. Tüm 

genotipler arasında en fazla genetik farklılık % 74 ile OV V2 (O. vulgare sbp. hirtum) ve 

OVV5 (O. vulgare sbp hirtum) türleri arasında, en az genetik farklılık ise % 13 ile 

(Origanum. syriacum) genotipleri arasında gözlenmiĢtir. Kekik genotipleri arasındaki 

ortalama genetik farklılık değeri % 48 olarak bulunmuĢtur. Ayrıca kullanılan SRAP ve 

ISSR markör tekniği doğadan toplanacak materyallerin genetik karakterizasyonunda 

güvenli bir Ģekilde kullanılabileceği görülmüĢtür. 
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DETERMINATION OF GENETIC DIVERSITY OF SAME THYME SPECIES 

COLLECTED FROM EASTERN MEDITERRANEAN REGION 

(M.Sc. THESIS) 

 

ġeyma ALĞAÇ 

 

ABSTRACT 

 

Oreganum (Origanum spp) is one of the most prominent endemic plants because of its 

commercial and medical importance. In our country, these species are reached to the 

market directly after being picked from the wild. However, since these collections are 

usually performed without care and knowledge, the species face the danger of becoming 

extinct.  Therefore, in order to avoid their disappearance from the nature, local thyme 

species need to be compiled and be taken under the protection. For this purpose, in our 

study, we determined genetic characteristics of native gene sources of the plant through 

detecting the genetic variations between 28 different thyme genotypes collected from 

Eastern Mediterranean Region by scanning them with 15 SRAP and 10 ISSR primers. A 

total of 138 bands were obtained at the end of the study. 131 of these bands were found to 

be polymorphic bands. In addition to the fact that all markers used in the study showed a 

polymorphism, thereby presenting the mean polymorphic value as 94.93%, the most allele-

producing primer combination was determined as EM17-ME11 with 14 bands, whose 

avarage allele number was 4.9 . The polymorphism information content (PIC) ranged from 

0.04 to 0.99, with a mean PIC value of 0.53. The highest genetic variation among all 

genotypes (74%) was observed between the species of (Origanum vulgare sbp. hirtum) and 

OVV2 (O. vulgare sbp. hirtum) ve OVV5 (O. vulgare sbp hirtum) the least genetic variation 

(13% ) was detected between Origanum. syriacum genotypes. The average genetic 

difference value of the thyme genotypes was found to be 48%. Moreover, it has been 

demonstrated that the SRAP and ISSR marker techniques can be used safely in the genetic 

characterization of the materials collected from nature. 
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1.GĠRĠġ 

 Bitkiler çok uzun yıllardan bugüne kadar gıda ve tedavi amaçlı kullanılan dünya 

nüfusu için oldukça önemli olup yaĢam kaynağının  birincil üreticilerdir (Benli ve Yiğit, 

2005).Türkiye bulunduğu önemli coğrafi konum itibariyle % 31,82‟sinin endemik olduğu 

çok zengin ve önemli bitki örtüsüne sahiptir (Sadıkoğlu., 2005). Bitkiler temel 

ihtiyaçlarımızı karĢılayan birçok hammaddenin orjinini oluĢtururken bitkilerden elde edilen 

maddeler yüzyıllar boyunca tıbbi ilaçların tek kaynağı olmuĢtur (Raski ve Ripoll, 2004). 

Ülkemizde yetiĢen birçok bitkinin farklı kısımları gıda, tıbbi veya diğer amaçlarla 

toplanmakta, yurtiçi ve yurtdıĢı talepleri karĢılanmaya çalıĢılmaktadır. Türkiyede 45 cins, 

546 tür ve 730 takson ile temsil edilen Lamiaceae familyasında, 38 Thymus türü (% 52'si 

endemik), 23 Origanum türü (% 65‟i endemik) dir. 14 Satureja türü (% 28‟i endemik), 2 

Thymbra türü ve 1 Coridothymus türü bulunmaktadır(BaĢer, 1993;1994).Yaygın olarak 

ticareti yapılan konu olan kekik türü Origanum türleridir(BaĢer, 2001; Davis, 1988; Biskup 

ve Saez, 2002; Kintzios, 2002). 

 Origanum türlerinin gen merkezi konumundaki Ülkemizde Halk arasında “kekik” 

olarak adlandırılmakta ve  bu türler çok güçlü antimikrobiyal ve antioksidan etkileri 

olduğu, önemli fenolik bileĢenlerince zengin uçucu yağlar içermesinden dolayı gıda, 

parfüm, kozmetik ve ilaç gibi sanayi kollarında hammadde olarak kullanılmaktadır 

(Baydar ve Erdal., 2004; Özkan ve ark., 2009). 

Origanum cinsi, Lamiaceae ailesinin bir üyesidir ve karmaĢık bir taksonomiye 

sahiptir. Bu cins, çok sayıda tür, alttür, çeĢit ve melez içeren (Azizi ve ark., 2009), 10 

bölüme ayrılmıĢ ve 42 tür veya 49 alttürden oluĢmaktadır. Origanum taksonunun 49 alt 

türünden 46'sı Akdeniz bölgesine yerel olarak dağılmıĢ olup, bunlardan 21 takson Türkiye 

ye özgü ve endemiktir (Ietswaart 1980; Kokkini 1997). Günümüzde dünyada ticarete konu 

olan origanumların çoğu belirli bir alt türe odaklanmadan Türkiye ve Yunanistan‟dan 

toplanmaktadır (Oliver, 1997). Son zamanlarda, esansiyel yağ ve ekstraktlarının 

antimikrobiyal, antifungal, böcek öldürücü ve antioksidatif etkileri nedeniyle kekik büyük 

ilaç endüstrilerinin hedefi olmuĢtur (Kulisic ve ark., 2004; Bakkali ve ark., 2008). Kekik 

uçucu yağ asidi ana bileĢenleri karvakrol ve timolden oluĢmakta ve ardından γ-terpinene, 

p-simen, linalol, terpinen-4-ol ve sabinen hidrat gibi bileĢenler gelmektedir (D'Antuono ve 

ark. 2000; Skoula ve Harborne 2002).  

 Türkiye‟de kekik türleri arasında hem ekonomik hem de tarımsal kalite olarak en 

değerlileri Origanum cinsine ait olup, Ege, Akdeniz ve Güney Doğu Anadolu bölgelerinde 
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yayılıĢ gösteren Ġzmir kekiği (Origanum. onites), Ġstanbul kekiği (Origanum. vulgare ssp. 

hirtum), Sütçüler kekiği (Origanum. minutiflorum), Alanya kekiği (Origanum. majorana, 

syn. Origanum. dubium) ve Suriye kekiği (Origanum. syriacum var. bevanii)‟dir. Özellikle 

“Ġzmir kekiği” veya “Bilyeli kekik” olarak isimlendirilen Origanum onites L., Ülkemizde  

doğadan en fazla  toplanan, yaygın kültürü yapılan ve en fazla ihracatı yapılan kekik 

türüdür (BaĢer, 1994). Özellikle doğadan toplanmak suretiyle pazara ulaĢan bu bitkilerin 

büyük çoğunluğunun ülkemize özgü olduğu görülmektedir. Bu endemik türlerin toplama 

yoluyla doğadan yok olmadan önce, koruma altına alınması ve ıslah programlarının 

oluĢturulması önem taĢımaktadır. 

 Klasik bitki ıslahı çalıĢmaları, birçok kültür bitkisinin üretilmesinde yıllardır 

kullanılmaktadır (Ulukan, 2007). Klasik bitki ıslahı, yapılan melezlemeler sonucu üstün 

özellik gösteren genotiplerin fenotipik olarak seçilmesine dayanmaktadır (Eserkaya ve 

ark., 2010). Dolayısıyla morfolojik özellikler çoğunlukla çevre Ģartlarının etkisi altındadır. 

Bu yüzden seleksiyon baĢarısı düĢük kalmaktadır. DNA markörlerinin bulunup 

geliĢtirilmesiyle seleksiyon baĢarısını arttırmak için uzak akrabaların belirlenip ıslah 

programlarında kullanılması gerekmektedir (Eserkaya ve ark., 2010) 

 Bitki ıslahı programına baĢlamadan önce kullanılacak genotiplerin genetik 

potansiyellerinin belirlenmesi ıslah çalıĢmalarındaki baĢarıyı artıracak etkiye sahiptir 

(TaĢpınar ve ark., 2002). Islah çalıĢmalarında gerekli varyasyon tescil edilmiĢ çeĢitler, 

yerel çeĢitler ve yabani popülasyonlardan sağlanmaktadır. Özellikle yabani popülasyonlar 

sahip oldukları biyotik ve abiyotik stres Ģartlarına dayanıklılık genlerini taĢımalarından 

dolayı, çeĢit geliĢtirme çalıĢmalarında vazgeçilmez gen kaynaklarıdır. Bu yüzden bitki 

materyallerin morfolojik ve genetik karakterizasyonlarının yapılarak, bu karakterlerin  

kültür çeĢitlerine aktarılması gerekmektedir (Eserkaya ve ark., 2010).  

Genetik kaynaklar origanum türlerinin potansiyellerini araĢtırmak için bir anahtar 

rolü oynayabilirler (Putievsky ve ark.1997; Mastro1997). Bu nedenle ıslah programlarının 

oluĢturulabilmesi için genetik kaynakların yok olmadan toplanarak, biyoçeĢitliliğin 

korunması ve türler arasındaki genetik çeĢitliliğin bilinmesi vazgeçilmezdir (Karp ve 

ark.1997; Joshi ve ark., 2004; Baydar ve ark., 2009). ġu ana kadar yapılan çalıĢmalar 

çoğunlukla morfolojik ve esansiyel yağ asitleri bileĢimi üzerine yoğunlaĢırken (Günüz ve 

Özörgücü 1999; Azcan ve ark. 2000; Ceylan ve ark., 2003), türler içerisindeki genetik 

çeĢitliliği belirleme sınırlı kalmıĢtır (Tonk ve ark., 2010).  

http://link.springer.com/article/10.1007/s00606-009-0197-1#CR33
http://link.springer.com/article/10.1007/s00606-009-0197-1#CR21
http://link.springer.com/article/10.1007/s00606-009-0197-1#CR13
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DNA markörlerinin kullanılması, hızlı sonuç vermeleri, çevre Ģartlarından 

etkilenmemelerinden dolayı genetik çeĢitliliği belirleme çalıĢmalarında yoğun olarak 

kullanılmaktadır (Manjarrez-Sandoval ve ark., 1997; Wendel ve ark., 1992). Ayrıca, 

ıslahçı haklarının korunmasında (Smith ve Smith, 1992), heterotik grupların 

sınıflandırılmasında (Dudley ve ark., 1991; Senior ve ark., 1998), bitkiler ve onların 

yabani akrabaları arasındaki filogenetik iliĢkiyi belirlemede (Liu ve ark., 2000), pedigri 

analizlerinde (Smith ve ark., 1997) ve istenilen bitkisel özelliklerin seçiminde (Young, 

1996) kullanılmaktadır. 

Kekik bitkisinde genetik farklılık RFLP (Restriction Fragment Length 

Polymorphisms), AFLP (Amplified Fragment Length Polymorphisms) (Ayanoğlu ve 

ark.2006), RAPD (Random Amplified Polymorphic DNA) (Williams ve ark.1990), SSR 

(Simple Sequence Repeat), SRAP (Sequence-Related Amplified Polymorphism) ve ISSR 

(Inter Simple Sequence Repeat) gibi çeĢitli markör teknikleri kullanılarak 

belirlenebilmektedir (Gounaris ve ark.2002; Katsiotis et al.2009). 

Özellikle genomu hakkında yeterli bilgi sahibi olunmayan türlerin genetik 

karakterizasyon çalıĢmalarında ISSR ve SRAP markörleri en kullanıĢlı markörlerin 

baĢında gelmektedir. ISSR markörü genom ve primerin dizilimi hakkında ön bir bilgiye 

ihtiyaç duymadan mikrosatelitlerden elde edilen bir markör tekniğidir (Zietkiewicz ve ark., 

1994; Hilooğlu, 2012). SSR protokolü iki spesifik primerlerden oluĢurken, ISSR markörü 

SSR marköründeki mikrosatelitlerin çoğaltılmasıyla DNA‟nın 3‟    5‟ doğru tek bir 

primer kullanılarak çoğaltılmasıdır. Allelik polimorfizmler, genomda tekrarlanan 

bölgelerin eksik olması, silinmesi veya eklenmesi durumunda ortaya çıkan polimorfzimdir. 

5‟ ucunu bağlayıcı primerlerdeki polimorfizmler mikrosatellitlerin uzunluğundaki 

farklılıklardan dolayı ortaya çıkmaktadır. ISSR markörleri tekrarlı bölgelerden rastgele 

seçilerek oluĢturulur ve tek bir analiz ile birden çok lokusu analiz etmeleri gibi avantajlara 

sahiptir. 

 SRAP (Sequence-Related Amplified Polymorphism) markörleri Li ve Quiros 

(2001) tarafından geliĢtirilen, PCR tabanlı, polimorfizm oranı yüksek, tekrar edilebilir ve 

radyoaktif etiketlemeye ihtiyaç duyulmamasından dolayı çok fazla kullanım alanı 

bulmaktadır (Powell ve ark., 1996; Russel ve ark., 1997; Pejic ve ark., 1998). SRAP  

marköründe 2 primer bulunmakta ve ileri primer 17 nükleotitten oluĢurken, geri primerler 

18 nükleotitten oluĢmaktadır. SRAP marköründe 5‟ ucunda 14 nükleotitten oluĢan 

çekirdek dizinin (core sequence) spesifik olmayan 10–11 bazlık bölümüne doldurma 

http://link.springer.com/article/10.1007/s00606-010-0320-3#CR2
http://link.springer.com/article/10.1007/s00606-010-0320-3#CR41
http://link.springer.com/article/10.1007/s00606-013-0902-y#CR23
http://link.springer.com/article/10.1007/s00606-013-0902-y#CR35
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diziler (filler sequence), ve bu diziyi takip eden primerler için CCGG dizisi, sonraki 

primerler için AATT dizisi gelmektedir. Çekirdek diziyi takip ederek çeĢitlenmeyi 

sağlayan 3‟ ucunda üç seçici nükleotidden meydana gelen dizilerin bulunduğu primerler 

tasarlanmıĢtır. CCGG dizisi bakımından zengin olan ön primerler genelde ekzonları, 

AATT  dizisi yönünden zengin olan ters primerler genelde intron ve promotorları hedef 

almaktadır. SRAP tekniği, kolay, maliyeti az olan , polimorfizm oranı yüksek, gen 

etiketleme ve cDNA parmak izi çalıĢmalarına uygun, seçilen bantların dizilenmesi 

açısından kolaylıklar barındırmakta (Li ve Quiros, 2001) ve çok çeĢitli bitki türlerinde, 

genetik haritalama çalıĢmaları , gen etiketleme ve genetik çeĢitlilik araĢtırmalarında  

kullanılmaktadır (Budak ve ark., 2004; Filiz ve ark., 2009). 
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2. ÖNCEKĠ ÇALIġMALAR 

 Gounaris ve ark. (2002), rastgele toplanan kekikler, hibrit ve ana genotipler olarak 

çiçeklenme kontrollerine göre  gruplandırmıĢlardır. Daha sonra uçucu yağ analizi ve 

RAPD markörlerini kullanarak parmak izi analizi yapmıĢlardır. RAPD markörleri ile ana 

kekikler ve hibrit kekikler tespit edilerek aralarındaki genetik farklılıkları belirtmiĢlerdir. 

 Gengaihi ve ark. (2006), tarafından yapılan bu çalıĢmayla farklı kekik genotiplerini 

doku kültürü ortamında MS, B5 ve LS besin ortamlarındaki 2,4-D , NAA , BAP ve Kin 

hormonlarının farklı konsantrasyonlarında kekik genotiplerine ait geliĢimleri incelenmiĢ ve 

en iyi ortamın MS olduğu tespit edilmiĢtir. Daha sonra uçucu yağ analizi  yapmıĢlar ve 

hepsinde carvocrol bulunurken timol‟un ise sadece O.vulgare de bulunduğunu tespit 

etmiĢlerdir. SDS-PAGE protein ve RAPD markörüyle yapılan moleküler tarama 

sonucunda hücre kültürleri arasında bir varyasyon olduğunu gözlemiĢlerdir. 

 Ayanoğlu ve ark. (2006), Origanum Türkiye de oldukça fazla satılan bir mutfak 

bitkisi olduğunu, kekik bitkisinin genetik farklılıkları hakkında sınırlı bir bilginin 

bulunmasına rağmen ıslah programlarında kullanılan bir bitki olduğunu bildirmiĢtir. Ege 

Tarımsal AraĢtırma Enstitüsünde bulunan kekiklerde genetik farklılığı belirlemek amacıyla 

AFLP markörü ile 44 kekik genotipini taramıĢtır. Analiz sonucunda toplam 365 bant elde 

edilirken elde edilen bantlardan 294‟ünün polimorfik olduğunu tespit etmiĢtir. Jaccardın 

benzerlik katsayısı kullanılarak benzerlik katsayısı oranı % 0.396 -% 0.725 arasında 

bulunmuĢ ve kekikler arasındaki genetik çeĢitliliğin oldukça fazla olduğu tespit edilirken 

genetik çeĢitlilik çalıĢmalarında AFLP markörünün ıslah programları için 

kullanılabileceğini belirtmiĢtir. 

 Dababneh (2007), tarafından  farklı kekik genotipindeki antimikrobiyal ve genetik 

varyasyonu belirlemek için 3 adet RAPD markörü kullanılarak yapılan çalıĢma ile 

genotipler arasındaki genetik farklılıkları belirlemiĢtir. Belirlenen genetik farklılığa göre 

UPGMA yöntemine göre kümeleme yapmıĢtır. 

 Sunar ve ark. (2008), yaptıkları çalıĢmada 15 kekik arasındaki fenotipik ve genetik 

varyasyonu incelemiĢlerdir. Genetik varyasyonu belirlemek için 20 adet RAPD markörü 

ile genotipler taranmıĢ ve 7 adet primerin polimorfik bant gösterdiğini tespit etmiĢlerdir. 

Jaccardın benzerlik katsayısı  kullanılarak kekikler arasındaki benzerlik oranını % 0.077 - 

% 0.867 arasında bulmuĢlardır. 
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 Klocke ve ark. (2008), bazı kekik çeĢitlerini RAPD primeriyle taramıĢlardır. RAPD 

primerinin basit olması, çok sayıda tarama yapabilmesi ve rastgale olması da göz önünde 

bulundurarak genetik farklılık çalıĢmalarında rahatlıkla kullanılabileceğini belirtmiĢlerdir.  

 Novak ve ark. (2008), yaptıkları çalıĢmada Origanum vulgare ve Origanum 

majorana kekiklerinde basit dizi tekrarı (SSR) markörlerini O. vulgare uçucu yağ bezlerini 

ifade eden  diziler (EST) den geliĢtirmiĢlerdir. Origanum vulgare ve 19 Origanum 

majorana bitkileri 13 SSR –EST markörü kullanılarak analiz etmiĢlerdir.  

 Sözen ve ark. (2008), tıbbi önemi olan Origanum onites bitkisini 

hekzadesiltrimetilamonyum bromür (CTAB) metoduna göre genomik DNA izolasyonunu 

gerçekleĢtirmiĢlerdir. DeğiĢtirlmiĢ CTAB yöntemiyle (yüksek tuz konsantrasyonu, 

polivinil pirolidon ve ardından izoamil alkol / kloroform ) DNA izolasyonu yapıldıktan 

basit dizi tekrarları (ISSR) ve (RAPD ) markörlerini kullanılarak moleküler yönden analiz 

etmiĢlerdir. 

 Quan ve ark.(2008), farklı ekolojik bölgelerden toplanan 20 farklı kekik türüne ait 

genotipler ITS ve ISSR primeriyle analiz edilmiĢtir.ITS dizisi ve primerlerinin analizi 

sonucu oluĢturulan filogenetik ağacı inceleyip kekikler arasındaki benzerlikleri 

belirlemiĢlerdir. Huiyuan (T .quinquecostatus) popülasyonunu ve Xingkai popülasyonuyla 

(T. quinquecostatus var. przewalskii ) yüksek bir genetik benzerlik gösterdiği tespit 

edilirken, ISSR markörünün farklı ekolojik bölgelerde yetiĢen bitkiler arasındaki 

benzerlikleri belirlemede oldukça iyi olduğunu bildirip baĢka çalıĢmalarda da 

kullanılabileceğini belirtmiĢlerdir. 

 Akeel ve ark. (2009), yaptıkları çalıĢmayla O. syriacum ve O. majorana 

popülasyonundaki 14 yabani kekik genotiplerini 48 adet RAPD primeriyle taramıĢlardır. 

Analiz sonucunda 1359 adet skorlanabilir bant elde edilirken bunlardan sadece 136 

tanesinin polimorfik olduğunu tespit etmiĢlerdir. Kekik genotipleri arasındaki benzerlik 

katsayısı 0.85 ile 0.000 arasında olduğunu belirlemiĢlerdir. Daha sonra yapılan dendogram 

analiziyle O.syriacum ve O.majorana  kekikleri arasında genetik olarak bir farklılık 

olduğunu bildirmiĢlerdir. 

 Trindade ve ark. (2009), yaptıkları bu çalıĢmayla yağ analizi ve genetik 

karakterizayonu RAPD primeriyle incelemiĢlerdir. 17 tane RAPD primeri kullanılmıĢ ve 

187 adet skorlanabilir polimorfik bant elde etmiĢlerdir. ÇalıĢma sonucunda RAPD primeri 

ve uçucu yağ kompozisyonlarının aynı Ģekilde kümelenme göstermediğini tespit 
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etmiĢlerdir. Toplama bölgesi, kimyasal analizler ve moleküler değerlendirmeler arasında 

düz bir korelasyon tespit edilememiĢtir. 

 Rahimmelek ve ark. (2009), Ġranda farklı coğrafi bölgelerden toplanan farklı 17 

adet kekik genotipleriyle , 15 ISSR markörü kullanarak yaptıkları çalıĢma sonucunda, 256 

tane bant elde etmiĢler ve elde edilen bantların 228 tanesinin polimorfik olduğu 

saptamıĢlardır. Daha sonra Jaccard‟ın UPGMA metoduna göre dendogramlar oluĢturup ve 

farklılıkları belirlemiĢlerdir. 

 Azizi ve ark. (2009), yaptıkları çalıĢmayla kekik Origanum çeĢitlerindeki genetik 

farklılığı AFLP ve SAMPL analizleri ile değerlendirmiĢlerdir. 42 kekik DNA‟sını, 7 AFLP 

ve 7 SAMPL primeri ile taramıĢlar, tarama sonucunda buldukları bantları UPGMA 

yöntemi uyarınca analiz etmiĢlerdir. Analiz sonucunda her iki primerinde sonuç verdiğini 

fakat SAMPL primerinin daha ayrıt edici bant verdiğini fark etmiĢlerdir.  

 Looy ve ark. (2009), yaptıkları çalıĢmada 21 adet kekik genotipi arasındaki genetik 

farklılığı AFLP markörüyle analiz etmiĢlerdir. Kekikler arasındaki ortalama genetik 

benzerlik oranını % 0.24 bulmuĢlardır. 

 Katsiotis ve ark. (2009), kekik (Origanum) genotiplerindeki genetik varyasyonu 

değerlendirmek için RAPD markörünü kullanmıĢlar ve seçilen 10 adet RAPD primerden 

133 adet bant elde etmiĢler , elde edilen bu bantların 27 tanesinin polimorfik olduğunu 

tespit etmiĢlerdir. ÇalıĢma sonucunda farklı coğrafik bölgeler arasında önemli farklılıklar 

saptamıĢlar ve O. vulgare subsp. arasında dikkat çekici bir genetik farklılaĢmanın 

olduğunu bildirmiĢlerdir. 

 Tonk ve ark. (2010), 14 adet kekik genotipini kimyasal ve genetik olarak analiz 

etmiĢlerdir. Kekik genotiplerindeki genetik farklılığı RAPD markörleriyle belirlemiĢlerdir. 

ÇalıĢma sonucunda genetik benzerlik oranını 0.49 ve 0.73 arasında olduğunu ve genetik 

varyasyonun düĢük olduğunu bildirmiĢlerdir. 

 Khalil ve Li. (2012), suriyeden toplanan bazı kekik genotiplerini 27 adet RAPD 

markörü kullanarak  taramıĢ ve tarama sonucunda toplam 198 bant elde etmiĢlerdir. 

Polimorfizm oranını % 90.91 olarak belirlerken bantlardaki toplam polimorfizm oranını % 

78.73 bulmuĢlardır. Bu sonuçlar popülasyonlar arasında benzerlik ve yakın bir iliĢki 

olduğunu göstermektedir. 

 Azizi ve ark (2012), 42 adet Origanum vulgare genotipini moleküler ve morfolojik 

yönden incelemiĢlerdir. Uçucu yağların bileĢenleri ise GC/MS analizi yaparak 
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belirlemiĢlerdir. 214 AFLP (amplifiye fragman boyu polimorfizmi) ve 263 SAMPL (seçici 

olarak amplifiye mikro polimorfik loci) de dahil olmak üzere 477 polimorfik bant elde 

etmiĢlerdir. 

 Helsen ve ark. (2013), yaptıkları bu çalıĢmayla bazı kekik (Origanum) genotiplerini 

10 mikrosatelit markörüyle analiz etmiĢler. Genetik karakterizasyon sonucunda benzerlik 

oranını 0.040 bulmuĢlardır. 

 Lukas ve ark. (2013), Origanum bitkisi yüzyıllardan beridir insanlar tarafından 

kullanılan uçucu yağ açısından oldukça zengin bir yapıya sahip bir bitkidir. Günümüzde O. 

majorana (O.onites,O.dubium,O.majorana ve O.syriacum) türü en fazla kullanılan 

türlerden biridir. Kekik çok önemli bir bitki olmasına rağmen bu türler arasındaki genetik 

farklılıklar bilinmemektedir.Bu türlerin genetik olarak farklılıklarını belirlemek  için 5 adet 

mikrosatelit kullanılarak türler arasındaki taksonomiyi belirlemiĢlerdir. Sonuç olarak  

O.onites ve O.syriacum bitkileri arasında daha uzak bir iliĢki  olduğu tespit edilirken 

O.dubium ve O.onites arasında yakın bir iliĢki bulunduğunu tespit etmiĢlerdir. 

 Rustaeei ve ark. (2013), Thymus türlerinin arasındaki genetik iliĢkileri RAPD 

markörü ile incelenmiĢlerdir. 27 kekik genotipi ve 16 RAPD markörü kullanılarak analiz 

yapmıĢlar ve 264 polimorfik skorlanabilir bant elde etmiĢlerdir. Bu ÇalıĢmayla önemli 

tıbbi bir bitki olan kekiğin RAPD markörleriyle genetik çeĢitliğin belirlenmesiyle genetik 

materyal elde edilmesi ve yetiĢtiricilerin daha sonraki ıslah programlarında bunları 

kullanmasına olanak sağlamıĢtır. Bu çalıĢmadan elde edilen sonuçlar haritalama 

popülasyonlarında ebeveyn olarak  kullanılabileceğini bildirmiĢlerdir. 

Nateren ve ark. (2013), Meksika origanumu genellikle yabani popülasyonlardan 

hasat edilen aramotik bir bitkidir. Origanum hakkında yapılan genetik çalıĢmalar oldukça 

azdır. Uçuçu yağ bileĢimi çevre koĢulları ve genetik yapıya göre değiĢiklik göstermektedir. 

Yapılan bu çalıĢmayla farklı bölgelerden toplanan 14 farklı kekik genotipi AFLP markörü 

kullanarak analiz etmiĢlerdir. Tarama sonucunda popülasyon polimorfizm oranını % 60.9 

olarak bulurken, genetik çeĢitliliğin orta derecede olduğu, farklı çevre koĢullarının genetik 

yapıyı çok fazla etkilemediğini, korelasyon analizi sonucuna göre genetik markörler ile 

uçucu yağ bileĢimi arasında bir bağlantı olduğunu tespit etmiĢlerdir. 

 Ince ve ark.  (2014), kekik ilaç ve kozmetikte oldukça fazla kullanılan önemli bir 

bitki olduğu bilinmektedir. Basit sekans tekrarları olarakta bilinen mikrosatelitler birçok 

bitki türünde oldukça fazla bir Ģekilde kullanılmaktadır. Bu çalıĢmayla farklı origanum 



 

9 

 

türleri arasındaki filogenetik iliĢkiyi incelemek amacıyla mikrosatelit ve CAPS-

mikrosatelit markörünü kullanarak taramıĢlardır. Tarama sonucunda bu markörlerin 

moleküler çalıĢmalarda özellikle taksonomi araĢtırmalarında rahatlıkla kullanılabilir 

markörler olduğunu belirleyerek bir sonraki ıslah çalıĢmalarında yararlı olabileceğini 

bildirmiĢlerdir. 

Birçok endemik bitki türüne gen merkezi konumundaki Ülkemizde bu türlerin 

doğadan yok olmadan toplanıp, karakterize edilerek ıslah programlarının oluĢturulması 

önem arz etmektedir. Bu çalıĢmada Doğu Akdeniz bölgesinden toplanan bazı kekik 

(Origanum spp.) türleri ve bu türlere ait farklı genotipleri genetik olarak karakterize etmek 

amacıyla, türlerin ve bu türlere ait farklı lokasyonlardan toplanan genotiplerin genetik 

farklılıkları belirlenmiĢtir. 
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3. MATERYAL ve METOT 

3.1. Materyal 

3.1.1. Bitki materyali 

KahramanmaraĢ Doğu Akdeniz Geçit KuĢağı Tarımsal AraĢtırma enstütüsünden 

daha önceden KahramanmaraĢ, Osmaniye, Hatay, Mersin ve Adana illerinden toplanmıĢ 

yabani kekik türleri ve genotipler bitki materyalini oluĢturmaktadır (Çizelge 3.1). 

Çizelge 3.1. ÇalıĢmada kullanılan kekik türleine dahil genotipler ve toplandıkları yerler 

Kekik.NO TÜR ADI BULUNDUĞU YER 

OS1 Origanum syriacum Yayladağ/Hatay 

OS2 Origanum syriacum Hatay 

OS3 Origanum syriacum Arsuz/Hatay 

OS4 Origanum syriacum Erzin/Hatay 

OS5 Origanum syriacum Zorkun/Osmaniye 

OS6 Origanum syriacum Zorkun/Osmaniye 

OS7 Origanum syriacum Andırın/KahramanmaraĢ 

OS8 Origanum syriacum OnikiĢubat/KahramanmaraĢ 

OS9 Origanum syriacum Tarsus/Mersin 

OVH1 Origanum vulgare sbp. hirtum Mersin-Tarsus- Gülek Yolu Çamlık alan 

OVH2 Origanum vulgare sbp. hirtum Mersin-Tarsus- Gülek Yolu Çamlık alan 

OVH3 Origanum vulgare sbp. hirtum Mersin-Tarsus- Gülek Yolu Çamlık alan 

OVH4 Origanum vulgare sbp. hirtum Adana Feke Bahçecik 

0VH5 Origanum vulgare sbp. hirtum Adana Feke Bahçecik 

OVH6 Origanum vulgare sbp. hirtum Adana Feke Bahçecik 

OVH7 Origanum vulgare sbp. hirtum KahramanmaraĢ - Ahirdağ- Bulanık köyü 

OVH8 Origanum vulgare sbp. hirtum KahramanmaraĢ- OnikiĢubat- Kertmen köyü 

OVH9 Origanum vulgare sbp. hirtum KahramanmaraĢ- OnikiĢubat- Kertmen köyü 

OVV1 Origanum vulgare sbp. vulgare KahramanmaraĢ- Göksun- Gücüksu 

OVV2 Origanum vulgare sbp. vulgare KahramanmaraĢ- Göksun- Gücüksu 

OVV3 Origanum vulgare sbp. vulgare KahramanmaraĢ Göksun- Ericek Haytalar 

OVV4 Origanum vulgare sbp. vulgare KahramanmaraĢ Göksun- Ericek Haytalar 

OVV5 Origanum vulgare sbp. vulgare KahramanmaraĢ Göksun- Büyükkızılcık kasabası 

OVV6 Origanum vulgare sbp. vulgare KahramanmaraĢ Göksun- Büyükkızılcık kasabası 

OVV7 Origanum vulgare sbp. vulgare KahramanmaraĢ Göksun- Büyükkızılcık kasabası 

OM1 Origanum majarona Mersin-Erdemli-Tömük kasabası kırsalı 

OM2 Origanum majarona Mersin - Silifke -Ġmamlı köyü yolu üzeri 

OM3 Origanum majarona Mersin- Silifke - Göksu vadisi 

3.2. Metod 

3.2.1. Yaprak örneklerinin alınması 

Arazide bulunan (ġekil 3.1) kekik bitkilerine ait yaprak örnekleri alınarak iki defa saf 

su ile yıkanarak ( ġekil 3.2) kuru buz içerisinde (ġekil 3.3) laboratuvara getirilmiĢ ve DNA 

izolasyonu yapılana kadar -80 °C‟de muhafaza edilmiĢtir. 



 

11 

 

 

ġekil 3.1.Kekik genotiplerinin araziden görünümleri 

 

 

ġekil 3.2. Kekik genotiplerinin toplanması ve yıkanması 
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ġekil 3.3. Kekik genotiplerinin araziden toplanarak,soğuk zincir takip edilerek laboratuvara 

getirilmesi 

3.2.2. DNA izolasyonu ve konsantrasyonun belirlenmesi 

ÇalıĢmada kekik yaprağı için DNA izolasyon protokolü Bardak (2007) göre aĢağıda 

belirtildiği gibi yapılmıĢtır. Ġlk olarak her bir bitkiden alınan 4-5 adet genç yaprak 

havanlara koyulup, sıvı azot ile iyice öğütülmüĢtür. Öğütülen yaprak parçaları 2 ml‟lik 

eppendorf tüplere konulmuĢtur (ġekil 3.4). Daha sonra tüplerin içerisine 0.5 ml izolasyon 

solüsyonu {0.1 M Tris-HCI (pH:8), 1 M NaCl, 0.02 M EDTA(pH:8), % 2 w/v CTAB, % 2 

Polyvinyl-pyrrolidone-40, 1 mM 1,10-Phenanthroline monohydrate, % 0.2 P-

merchaptoethanol} ilave edilmiĢtir. Tüpler yavaĢça çalkalanarak 65 °C sıcaklıktaki su 

banyosunda 1 saat kadar bekletilmiĢ ve su banyosundan alınan örneklerin üzerine 0.5 ml 

chloroform:isoamyl alkol (24:1) eklenerek 12000 (rpm) devirde, +4 °C‟de 10 dakika 

santrifüj edilmiĢtir. Santrifüj sonunda tüpün üst kısmındaki sıvı, yaprak parçalarıyla 

karıĢtırılmadan dikkatli bir Ģeklide yeni tüplere alınmıĢtır. Yeni tüplerin üzerine 0.5 ml 

isopropanol eklendikten sonra 1 saat, -20 °C‟de bekletilmiĢtir. -20 °C‟den alınan örnekler, 

12000 devirde, +4 °C‟de 10 dakika santrifüj edilmiĢ ve DNA‟ların tüplerin dibine 

çökelmesi sağlanarak sıvı kısım uzaklaĢtırılmıĢtır (ġekil 3.5). UzaklaĢtırma iĢleminden 

sonra, 0.5 ml % 70 etanol eklenerek 13000 devir de, +4 °C‟de 2 dakika santrifüj edilmiĢ ve 

daha sonra sıvı kısım uzaklaĢtırılmıĢtır. %70‟lik etanol iĢleminden sonra, 0.5 ml % 96 „lık 

etanol eklenerek 13000 devirde, +4 °C‟de 2 dakika santrifüj yapılarak DNA‟lar 

temizlenmiĢ ve kurumaya bırakılmıĢtır. Son olarak, kuruyan DNA‟lara, 300 µl Tris-EDTA 

solüsyonu {10 mM Tris (pH:8), 1 mM EDTA (pH:8), 1 M NaCl} eklenerek DNA 

izolasyonu tamamlanmıĢtır. 
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ġekil 3.4. Kekik genotipinin havanda sıvı azotla ezilmesi 

 

 

ġekil 3.5. DNA izolasyonu sonucu pelet oluĢumu 

Ġzole edilen DNA‟lar % 1‟lik agaroz jel ile görüntülenmiĢtir (ġekil 3.6). Daha sonra 

örnekler, Nanodrop spektrofotometre (Thermo Nanadrop 2000 spektrofotometre) ile DNA 

konsantrasyonları ve izolasyon saflıkları belirlenmiĢtir. Sonraki uygulayacağımız markör 

çalıĢmaları için DNA konsantrasyonları 25 ng/µl olacak Ģekilde seyreltme yapılmıĢtır. 

Seyreltilen DNA‟lar ile markör taramasına geçilmiĢtir.  
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ġekil 3.6. Genomik DNA görüntüleri Markör taramaları 

ÇalıĢmada ISSR ve SRAP markörleri kullanılmıĢ olup, markör taramalarında 10 

adet ISSR ve 15 adet SRAP markörü olmak üzere toplam 25 adet markör kullanılmıĢtır 

(Çizelge 3.2). ÇalıĢılan SRAP primer kombinasyonları Saebnazar ve Rahmani. (2013)‟den 

yararlanılarak ve rastgele seçilerek oluĢturulmuĢtur. ISSR primerleri , Zietkiewicz ve ark. 

(1994)‟e göre yapılmıĢtır. 

Çizelge 3.2. PCR‟da kullanılan SRAP ve ISSR primerleri ve Nükleotit dizilimler 

 No Primerler Nükleotit Dizilimi (EM/ME- 3‟-5‟) 

S
R

A
P

 
 

1 EM1/ME11 GACTGCGTACGAATTAAT/TGAGTCCAAACCGGGTA‟ 

2 EM15/ME11 GACTGCGTACGAATTGA-TGAGTCCAAACCGGGTA‟ 

3 EM3/ME11 GACTGCGTACGAATTGAC / TGAGTCCAAACCGGGTA 

4 EM17/ME11 GACTGCGTACGAATTATG / TGAGTCCAAACCGGGTA 

5 EM2/ME11 GACTGCGTACGAATTTGC / TGAGTCCAAACCGGGTA 

6 EM3/ME2 GACTGCGTACGAATTGAC / TGAGTCCAAACCGGAGC 

7 EM15/ME2 GACTGCGTACGAATTGAT / TGAGTCCAAACCGGAGC 

8 EM5/ME2 GACTGCGTACGAATTAAC / TGAGTCCAAACCGGAGC 

9 EM7/ME2 GACTGCGTACGAATTCAA / TGAGTCCAAACCGGAGC 

10 EM8/ME2 GACTGCGTACGAATTCAC / TGAGTCCAAACCGGAGC 

11 EM12/ME2 GACTGCGTACGAATTCTC / TGAGTCCAAACCGGAGC 

12 EM13/ME2 GACTGCGTACGAATTCTG / TGAGTCCAAACCGGAGC 

13 EM13/ME11 GACTGCGTACGAATTCTG / TGAGTCCAAACCGGGTA 

14 EM3/ME1 GACTGCGTACGAATTGAC / TGAGTCCAAACCGGATA 

15 EM5/ME1 GACTGCGTACGAATTAAC / TGAGTCCAAACCGGATA 

IS
S

R
 

 

16 ISSR6 ACACACACACACACGT 

17 ISSR8 ACACACACACACACACCC 

18 ISSR12 GAGAGAGAGAGAGAGAGAC 

19 ISSR13 ACACACACACACACACC 

20 ISSR11 GAGAGAGAGAGAGAGATC 

21 ISSR1 CACACACACACAA 

22 ISSR2 CTCTCTCTCTCTCTCTG 

23 ISSR14 ATGATGATGATGATGATG 

24 ISSR4 CACACACACACAGC 

25 ISSR7 ACACACACACACACACCG 

Markör  (10000-500 bp) 

 

10000  

 

2500

BPB 

  500 
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3.2.2.1. SRAP analizleri 

PCR reaksiyonu için, 200 µl hacminde 96‟lık PCR tüplerine; 1 µl dNTP (5mM) 

(Vivantis), 2 µl 10x PCR solüsyonu, 1.5µl MgCI2 (25mM), SRAP marker (1 µl (10 pmol) 

F ve 1 µl (10 pmol) R), 2 µl genomik DNA (25 ng), 11 µl dH2O, 0.5 µl DNA Taq 

polimeraz (vivantis) olacak Ģekilde toplam 20 µl solüsyon hazırlanmıĢtır. PCR cihazı 

94°C'de 5 dak., 1 döngü, 35 döngü (94 °C'de 1 dk., 50 °C'de 30 sn. ve 72 °C'de 1 dk.), 72 

°C'de 10 da. ve 4 °C'de ∞ Ģeklinde programlanarak markör çoğaltmaları yapılmıĢtır. 

3.2.2.2. ISSR analizleri 

PCR reaksiyonu için, 200 µl hacminde 96‟lık PCR tüplerine; 1 µl dNTP (5mM) 

(Vivantis), 2 µl 10x PCR solüsyonu, 1.5µl MgCI2 (25mM), 1 µl ISSR primeri  (10 pmol), 

2 µl genomik DNA (25 ng), 12 µl dH2O, 0.5 µl DNA Taq polimeraz (vivantis) olacak 

Ģekilde toplam 20 µl solüsyon hazırlanmıĢtır. PCR cihazı 1 döngü (94°C'de 2 dk.), 35 

döngü(94 °C'de 1 dk., 50 °C'de 30 sn. ve 72 °C'de 1 dk.), 72 °C'de 7 dk. ve 4 °C'de ∞ 

Ģeklinde programlanarak markör çoğaltmaları yapılmıĢtır. 

3.2.3. PCR ürünlerinin elektroforez iĢlemi ve DNA bantlarının elde edilmesi 

Elde ettiğimiz PCR ürünlerinin, QIAxcel fragment analiz cihazında DNA‟lar 

boyutlarına göre ayrıĢtırılarak görüntüleri alınmıĢtır (ġekil 3.7). DNA elektroforezinde 

QIAxcel DNA High Resolution Kit (1200) kullanılmıĢtır.  

 

 

ġekil 3.7 ISSR 1 primerinin çoğalttığı bantlar 
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ġekil 3.8 SRAP EM17ME11 primer kombinasyonunun çoğalttığı bantlar 

 

3.2.3.1. DNA bantlarının skorlanması  

28 adet kekik genotipinin QIAxcel fragment analiz cihazında yapılan analiz 

sonucuna göre okuma aralığı 100 baz çifti ile 1500 baz çifti arasında seçilmiĢtir. DNA 

bantları genotipler arasında karĢılaĢtırılarak aynı büyüklükte bulunan bantlar benzer lokus 

olarak değerlendirilip “1”, farklı büyüklükte bulunanlar 0 olarak kodlanmıĢtır (Iqbal ve 

ark., 1997; Zhang ve ark., 2005; Gutierrez ve ark., 2002; Abdalla ve ark., 2001; Senior ve 

ark., 1998; Rahman ve ark., 2002; Rana ve Bhat, 2005; Tabar ve ark., 2004). Elde edilen 

bütün bantlar ikili değiĢken Ģeklinde (1 ve 0) değerlendirilmiĢtir. 

3.2.4. Veri analizi 

ÇalıĢmada kullanılan primerlerin polimorfizm bilgi içerikleri (PIC, Polymorphism 

Information Content) Laborda ve ark. (2005)‟na göre aĢağıdaki formülden faydalanılarak 

Exel‟de hesaplanmıĢtır. Buna göre, öncelikle polimorfik bantlarda toplam var (1) ve yok 

(0) olan bantların sayıları hesaplanıp daha sonra bu bantların ayrı ayrı frekansları 

hesaplanmıĢtır. Formüle göre ƒi, i bandının frekansıdır. 

                                                                     

𝑷𝑰𝑪=𝟏− ∑(𝐟𝐢)𝟐 

 

POPGENE32 versiyon 1.32 (Population Genetic Analysis)  paket programı 

kullanılarak genetik mesafe (Genetic Distance), Nei (1972) „e göre belirlenmiĢtir. Genetik 

mesafe verileriyle filogenetik ağaç “Unwieghted Pair Grup of Aritmetic Means” 

(UPGMA) yöntemine göre MEGA 7 (Molecular Evolutionary Genetics Analysis) paket 

programında elde edilmiĢtir.  
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Kümeleme analizi STRUCTURE 3.4 paket programı kullanılarak yapılmıĢtır. Ġdeal 

grup sayısını belirlemek amacıyla, her bir K değeri için 15 bağımsız simülasyon ile K 

değerleri 1‟den 15‟e kadar çalıĢtırılmıĢtır. Ayrıca permütasyon modülü, 10.000-100000 

aralığında seçilip, her bir K değeri için 5 tekrar yapılarak, grup sayısını belirlemede temel 

faktör olan uygun Delta K değeri hesaplanmıĢtır. Analiz sonuçları zip dosyasında arĢiv 

oluĢturulmuĢ ve bu dosya Structure harvaster web sayfasına yüklenerek ΔK değeri 

belirlenmiĢtir. 
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4. BULGULAR ve TARTIġMA 

4.1. Kullanılan Markörlerin Polimorfizm Bilgi Içerikleri (PIC) ve Allel Sayıları  

ÇalıĢmada yer alan 28 adet kekik genotipi arasındaki genetik farklılık, SRAP ve 

ISSR markörleri ile analiz edilmiĢtir. Toplam 15 adet SRAP primer çifti ve 10 adet ISSR 

primeri 28 kekik genotipinde taranarak, toplamda 138 bant ede edilirken elde edilen 

bantların 131 tanesinin polimorfik bant olduğu gözlenmiĢtir. ÇalıĢmada kullanılan 

primerlerin hepsi polimorfik özellik göstermekle beraber ortalama polimorfizm değeri % 

94.93‟ dür. En fazla allel üreten primer kombinasyonu 14 bant ile EM17-ME11 olurken, 

ortalama allel sayısı 4.93 olarak bulunmuĢtur. Polimorfizm bilgi içeriği (PIC) 0.04 ile 0.99 

arasında değiĢmiĢ olup, ortalama PIC değeri 0.53 olarak belirlenmiĢtir (Çizelge 4.1). 

 Ayanoğlu (2006), AFLP markörü ile 44 kekik genotipini taramıĢtır. Analiz 

sonucunda toplam 365 bant elde ederken elde ettiği bantlardan 294 tanesinin polimorfik 

bant olduğunu tespit etmiĢtir. Sunar ve ark. (2008), 15 kekik arasındaki fenotipik ve 

genetik varyasyonu inceleyerek 20 adet RAPD markörü ile genotipleri taramıĢ ve 7 adet 

markör polimorfizm göstermiĢtir. Akeel ve ark. (2009), yaptıkları çalıĢmayla O.syriacum 

ve O.majorana popülasyonundaki 14 yabani kekik genotiplerini 48 adet RAPD primeriyle 

taramıĢlardır. Analiz sonucunda 1359 adet skorlanabilir bant elde ettiklerini bildirmiĢ ve 

bunlardan sadece 136 tanesinin polimorfik olduğunu tespit etmiĢlerdir. Khalil ve Li. 

(2012), Suriyeden toplanan bazı kekik genotiplerini 27 adet RAPD markörüyle ile taramıĢ 

ve tarama sonucunda toplam 198 bant elde etmiĢlerdir. Polimorfizm oranı % 90.91 olarak 

belirlemiĢlerdir. Nateren ve ark. (2013), 14 farklı kekik genotipi AFLP markörü ile 

yaptıkları taramada polimorfizm oranını % 60.9 olarak belirlemiĢlerdir. Bu bilgiler ıĢığında 

yapmıĢ olduğumuz çalıĢma Khalil ve Li. (2012) ile örtüĢmekte, Nateren ve ark. (2013)‟na 

göre yüksek olarak belirlenmiĢtir. Bizim belirlemiĢ olduğumuz polimorfizm oranının 

yüksek çıkması kullandığımız genotip sayısının fazla ve kullanılan markör tekniğinin farklı 

olmasından kaynaklanabilir. 
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Çizelge 4.1. Kullanılan SRAP ve ISSR primerlerinin allel sayıları ve polimorfizm bilgi     

içeriği (PIC) değerleri 

No Primerler Nükleotit Dizilimi (EM/ME- 3‟-5‟) Allel 

Sayısı 

PIC 

1 EM1/ME11 GACTGCGTACGAATTAAT/TGAGTCCAAACCGGGTA 4 0.7 

2 EM15/ME11 GACTGCGTACGAATTGA/TGAGTCCAAACCGGGTA 9 0.91 

3 EM3/ME11 GACTGCGTACGAATTGAC/TGAGTCCAAACCGGGTA 10 0.99 

4 EM17/ME11 GACTGCGTACGAATTATG/TGAGTCCAAACCGGGTA 14 0.7 

5 EM2/ME11 GACTGCGTACGAATTTGC/TGAGTCCAAACCGGGTA 5 0.22 

6 EM3/ME2 GACTGCGTACGAATTGAC/TGAGTCCAAACCGGAGC 4 0.59 

7 EM15/ME2 GACTGCGTACGAATTGAT/TGAGTCCAAACCGGAGC 6 0.85 

8 EM5/ME2 GACTGCGTACGAATTAAC/TGAGTCCAAACCGGAGC 2 0.04 

9 EM7/ME2 GACTGCGTACGAATTCAA/TGAGTCCAAACCGGAGC 3 0.16 

10 EM8/ME2 GACTGCGTACGAATTCAC/TGAGTCCAAACCGGAGC 2 0.43 

11 EM12/ME2 GACTGCGTACGAATTCTC/TGAGTCCAAACCGGAGC 13 0.9 

12 EM13/ME2 GACTGCGTACGAATTCTG/TGAGTCCAAACCGGAGC 2 0.53 

13 EM13/ME11 GACTGCGTACGAATTCTG/TGAGTCCAAACCGGGTA 2 0.38 

14 EM3/ME1 GACTGCGTACGAATTGAC/TGAGTCCAAACCGGATA 1 0.2 

15 EM3/ME1L GACTGCGTACGAATTGAC/TGAGTCCAAACCGGATA 1 0.14 

16 EM5/ME1 GACTGCGTACGAATTAAC/TGAGTCCAAACCGGATA 5 0.24 

17 ISSR6 ACACACACACACACGT 5 0.57 

18 ISSR8 ACACACACACACACACCC 2 0.14 

19 ISSR8L ACACACACACACACACCC 1 0.41 

20 ISSR12 GAGAGAGAGAGAGAGAGAC 1 0.32 

21 ISSR12L GAGAGAGAGAGAGAGAGAC 4 0.11 

22 ISSR13 ACACACACACACACACC 6 0.51 

23 ISSR11 GAGAGAGAGAGAGAGATC 2 0.27 

24 ISSR1 CACACACACACAA 11 0.98 

25 ISSR2 CTCTCTCTCTCTCTCTG 6 0.98 

26 ISSR14 ATGATGATGATGATGATG 4 0.71 

27 ISSR4 CACACACACACAGC 6 0.95 

28 ISSR7 ACACACACACACACACCG 7 0.9 

*Markörler birden fazla lokusta görüldüğünden ikinci lokusta görülen markörle „L‟ ile belirtilmiĢtir. PIC: 

polimorfizm bilgi içeriği. 

4.2. Genotipler Arasındaki Genetik Benzerliklerin Değerlendirilmesi 

Genetik benzerlik, (Nei 1972)‟ye göre belirlenmiĢ ve genotipler arasındaki 

benzerlik katsayısı yüzde (%) olarak hesaplanmıĢtır (Çizelge 4.2). Çizelge incelendiğinde, 

tüm genotipler arasında en fazla genetik farklılık % 74 ile OVV2 (O. vulgare sbp. hirtum) ve 

OVV5 (O. vulgare sbp hirtum)türleri arasında, en az genetik farklılık ise % 13 ile 

OS2,OS3 ve OS4 (O. syriacum) genotipleri arasında gözlenmiĢtir. Kekik genotipleri 

arasındaki ortalama genetik farklılık değeri % 48 olarak bulunmuĢtur.  
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 Kekik türleri arasındaki genetik benzerliği Ayanoğlu (2006) 0.396 -0.725 arasında, 

Sunar ve ark. (2008) 077 - 0.867 arasında, Tonk ve ark. (2010) 0.49 - 0.73 arasında 

bulmuĢlardır. Bu sonuçlar ile bizim belirlediğimiz sonuçların örtüĢtüğü görülmektedir. 

Genetik benzerlik oranını, Looy ve ark. (2009) 0.24, Helsen ve ark. (2013) 0.040 olarak 

bulmuĢlardır. Bu sonuçların bizim belirlemiĢ olduğumuz sonuçlardan farklı olduğu, 

genetik farklılığın daha yüksek olduğu görülmektedir. Bu farklılığın kullanılan türlerin 

farklı olmasından kaynaklandığı düĢünülmektedir.   
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Çizelge 4.2. Genotipler arasındaki genetik farklılık 
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1
 

O
M
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O
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OS1 

                            OS2 0.23 

                           OS3 0.31 0.13 

                          OS4 0.25 0.13 0.16 

                         OS5 0.31 0.24 0.21 0.16 

                        OS6 0.38 0.25 0.29 0.22 0.20 

                       OS7 0.28 0.23 0.27 0.18 0.18 0.23 

                      OS8 0.35 0.33 0.32 0.26 0.25 0.29 0.15 

                     OS9 0.30 0.23 0.24 0.25 0.17 0.28 0.17 0.27 

                    OVH1 0.71 0.55 0.53 0.61 0.61 0.62 0.57 0.56 0.55 

                   OVH2 0.45 0.34 0.35 0.33 0.39 0.43 0.41 0.44 0.34 0.52 

                  OVH3 0.60 0.52 0.48 0.48 0.58 0.57 0.68 0.56 0.57 0.41 0.50 

                 OVH4 0.65 0.62 0.56 0.66 0.56 0.57 0.65 0.58 0.55 0.41 0.57 0.45 

                OVH5 0.58 0.61 0.57 0.55 0.60 0.56 0.53 0.57 0.48 0.53 0.44 0.46 0.44 

               OVH6 0.68 0.60 0.58 0.51 0.51 0.55 0.62 0.56 0.52 0.43 0.52 0.38 0.50 0.44 

              OVH7 0.61 0.53 0.47 0.47 0.47 0.53 0.48 0.45 0.48 0.48 0.61 0.31 0.53 0.38 0.33 

             OVH8 0.61 0.53 0.47 0.52 0.41 0.44 0.48 0.55 0.37 0.64 0.56 0.58 0.44 0.47 0.39 0.45 

            OVH9 0.57 0.50 0.42 0.51 0.46 0.45 0.55 0.53 0.50 0.47 0.60 0.41 0.32 0.56 0.52 0.48 0.42 

           OVV1 0.53 0.61 0.55 0.62 0.57 0.56 0.69 0.68 0.53 0.48 0.53 0.51 0.37 0.47 0.58 0.52 0.43 0.37 

          OVV2 0.71 0.60 0.53 0.61 0.58 0.55 0.57 0.53 0.57 0.28 0.52 0.50 0.47 0.64 0.57 0.53 0.64 0.45 0.46 

         OVV3 0.64 0.46 0.45 0.47 0.45 0.48 0.48 0.50 0.46 0.56 0.29 0.48 0.58 0.52 0.51 0.55 0.57 0.61 0.71 0.56 

        OVV4 0.56 0.48 0.50 0.47 0.45 0.42 0.51 0.45 0.46 0.37 0.51 0.39 0.31 0.50 0.42 0.41 0.55 0.35 0.47 0.33 0.45 

       OVV5 0.62 0.57 0.53 0.56 0.46 0.36 0.55 0.46 0.47 0.87 0.50 0.62 0.60 0.46 0.52 0.69 0.39 0.57 0.58 0.74 0.53 0.58 

      OVV6 0.61 0.58 0.55 0.45 0.43 0.51 0.44 0.50 0.42 0.58 0.56 0.51 0.69 0.55 0.48 0.52 0.52 0.61 0.68 0.53 0.45 0.47 0.53 

     OVV7 0.51 0.46 0.50 0.41 0.50 0.39 0.39 0.47 0.48 0.64 0.61 0.48 0.66 0.52 0.61 0.41 0.57 0.58 0.65 0.72 0.45 0.52 0.56 0.32 

    OM1 0.46 0.46 0.43 0.38 0.38 0.44 0.44 0.45 0.46 0.61 0.42 0.42 0.61 0.60 0.51 0.50 0.47 0.44 0.47 0.58 0.45 0.55 0.56 0.43 0.34 

   OM2 0.55 0.45 0.42 0.37 0.35 0.38 0.30 0.37 0.32 0.55 0.45 0.50 0.62 0.51 0.41 0.48 0.42 0.62 0.72 0.55 0.35 0.48 0.50 0.37 0.39 0.31 

  OM3 0.52 0.55 0.48 0.48 0.37 0.50 0.43 0.35 0.43 0.71 0.45 0.45 0.55 0.61 0.41 0.46 0.37 0.50 0.58 0.62 0.46 0.51 0.43 0.46 0.58 0.22 0.28 

 OS:Origanum syriacum, OVH:Origanum vulgare sbp hirtum, OVV: Origanum vulgare sbp vulgare, OM: Origanum majarona
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4.3. Genotiplere göre oluĢturulmuĢ filogenetik ağaç  

28 adet kekik genotipleri 15 adet SRAP ve 10 adet ISSR markörleri ile tarandıktan 

sonra elde edilen veriler UPGMA (Unweighed Pair Group Method of Aritmetic Averages) 

yöntemi kullanılarak Nei (1972)‟nin genetik mesafe matriksine göre filogenetik ağaç 

oluĢturulmuĢtur (ġekil 4.1). Yapılan analiz sonucunda oluĢturulan filogenetik ağaç iki ana 

gruba ayrıldığı, Origanum syriacum‟a dahil genotiplerin birlikte kümelendiği, yine O. 

majarona türlerine ait genotiplerin birlikte kümelendiği görülürken O. vulgare alt türleri 

karıĢık olarak kümelenmiĢlerdir.  
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ġekil 4.1.Genotiplere göre oluĢturulmuĢ Filogenetik ağaç 
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4.4. Popülasyonun genetik yapı analizi  

ÇalıĢılan genotipler içerisinde optimum genetik grup sayısını belirlemek için 

Bayesian yöntemini model alan STRUCTURE 2.3.4 yazılımı kullanılarak, dominant 

genotipik verilere dayalı 28 adet kekik genotipinin kümeleme analizi yapılmıĢtır (Pritchard 

ve ark. 2000). Ġdeal grup sayısını belirlemek amacıyla, her bir K değeri için 15 bağımsız 

simülasyon ile K değerleri 1‟den 15‟e kadar çalıĢtırılmıĢtır. Ayrıca permütasyon modülü, 

10.000-100.000 aralığında seçilip, her bir K değeri için 5 tekrar yapılarak, grup sayısını 

belirlemede temel faktör olan uygun Delta K değeri hesaplanmıĢtır. Çıkan sonuçlar, zip 

dosyası Ģeklinde depolanarak “Structure Harvester” programına yüklenmiĢ ve ideal K 

değeri 3 olarak bulunmuĢtur (http://taylor0.biology.ucla.edu/structureHarvester/) (ġekil 

4.2). 

 

 

ġekil 4.2. STRUCTURE programından elde edilen ideal K değeri hesaplama grafiği 

              (K=3 bulunmuĢtur.) 

Ġdeal K değeri 3 olarak hesaplanan analiz sonucunda ġekil 4.2‟ deki yapısal 

diyagram elde edilmiĢtir. STRUCTURE 2.3.4 programında tekrardan 3 grup için analiz 

yapılmıĢ ve ġekil 4.3‟teki gibi genetik yapı analiz grafiği elde edilmiĢtir. K değerine 

bakıldığında kümeler arasında önemli derecede karıĢım meydana geldiği gözlenmiĢtir 

(ġekil 4.3).   
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ġekil 4.3 incelendiğinde kırmızı, yeĢil ve maviyle gösterilen 3 grubun elde edildiği 

görülmektedir. Buradan genetik olarak 3 farklı grubun oluĢtuğu söylenebilir. YeĢil renk 

alan grup O. syriacum türüne dahil genotiplerden oluĢtuğu, mavi renk alan grup ise O. 

vulgare türüne ait genotipler oluĢturmaktadır. Kırmızı renk alan grup ise O. majanora ve 

O. vulgare türlerinden genotipler olduğu görülmektedir. Sonuç olarak oluĢturulacak ıslah 

programlarında zıt renkte yer alan türlerin ebeveyn olarak seçilmesi ıslah baĢarısını 

arttıracağı söylenebilir. 

 

ġekil 4.3 Kekik genotiplerinin STRUCTURE programı ile kümeleme analizi 
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5. SONUÇ ve ÖNERĠLER 

Yapılan bu çalıĢmayla Doğu Akdeniz Bölgesinden toplanan 28 kekik genotipi 

materyal olarak kullanılarak, bu genotiplerin birbirine olan genetik akrabalık durumları 

değerlendirilmiĢtir. ÇalıĢmada 15 adet SRAP markör kombinasyonu ve 10 adet ISSR 

primeri kullanılarak genotiplerin genetik farklılıkları değerlendirilmiĢtir. 

ÇalıĢmada kullanılan primerlerin hepsi polimorfik özellik göstermekle beraber 

ortalama polimorfizm değeri % 94.93 olurken, toplam da 138 bant elde edilmiĢ ve elde 

edilen bantlardan 131 tanesinin polimorfik bant olduğu belirlenmiĢtir. En fazla allel üreten 

primer kombinasyonu 14 bant ile EM17-ME11 olurken, ortalama allel sayısı 4.93 olarak 

bulunmuĢtur. Polimorfizm bilgi içeriği (PIC) 0.04 ile 0.99 arasında değiĢmiĢ olup, 

ortalama PIC değeri 0.53 olarak belirlenmiĢtir. Tüm genotipler arasında en fazla genetik 

farklılık % 74 ile OV V2 (O. vulgare sbp. hirtum) ve OVV5 (O. vulgare sbp hirtum)türleri 

arasında, en az genetik farklılık ise % 13 ile OS2,OS3 ve OS4 (O. syriacum) genotipleri 

arasında gözlenmiĢtir. Kekik genotipleri arasındaki ortalama genetik farklılık değeri % 48 

olarak bulunmuĢtur.  

Nei (1972)‟nin genetik mesafe matriksine göre filogenetik ağaç oluĢturulmuĢ ve 

yapılan analiz sonucunda oluĢturulan filogenetik ağaç ilk olarak 2 ana gruba ayrılmıĢtır. 

Origanum syriacum‟a dahil genotiplerin birlikte kümelendiği, yine O. majarona türlerine 

ait genotiplerin birlikte kümelendiği görülürken O. vulgare sbp hirtum ile O. vulgare sbp 

vulgare türlerine ait genotipler karıĢık olarak kümelenmiĢlerdir. 

Structure analizi sonucunda türler genetik olarak 3 gruba ayrılmıĢ ve oluĢturulacak 

ıslah programlarında yüksek genetik farklılık gösteren türlerin ebeveyn olarak seçilmesi 

ıslah baĢarısını arttıracaktır. Ayrıca kullanılan SRAP ve ISSR markör tekniği doğadan 

toplanacak materyallerlerin genetik karakterizasyonunda güvenli bir Ģekilde 

kullanılabileceği kanısına varılmıĢtır. 
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