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Bu çalıĢmada, ülkemiz florasında doğal olarak yetiĢen 53 ve Kayısı AraĢtırma Enstitü 

Müdürlüğü ülkesel alıç koleksion bahçesinde yer alan 12 olmak üzere toplam 65 alıç genotipinin 

fenolojik, pomolojik, kimyasal ve moleküler karekterizasyonu yapılmıĢtır. Fenolojik gözlem, 

pomolojik ve kimyasal analizlerde 3 hünnap ve 3 elma genotipi de yer almıĢtır. AraĢtırmada yer alan 

alıç genotiplerinde tür teĢhisi yapılıp, 13 farklı alıç türü belirlenmiĢtir.  
Tez çalıĢmasında yer alan, alıç, elma ve hünnap genotiplerine ait meyvelerde; meyve 

ağırlığı (g), meyve boyutları (mm), çekirdek ağırlığı (g), meyve et/çekirdek oranı (%) ve L*a*b* 

değerleri gibi pomolojik özellikleri belirlenmiĢtir. Meyve ağırlığı değerlerinin 13.7 g ile 0.46 g 

arasında değiĢtiği ve en yüksek meyve ağırlığı değerleri 13.7 g ile 50-2 (C. orientalis. var. obtusata)  

ve 13.64 ile 50-1 (C. orientalis. var. obtusata) nolu genotiplerde tespit edilmiĢtir. ÇalıĢmada yer alan 

genotiplere ait meyve örneklerinin kimyasal özelliklerini belirlemek için, pH, suda çözülür kuru 

madde (%), titre edilebilir asitlik (%), C vitamin (mg/100g), toplam fenolik madde miktarı (mg 

GAE/100), Ģeker bileĢenleri (g/100 g) ve fenolik bileĢenler (mg/100 g) analizleri yapılmıĢtır. pH, 

SÇKM, titre edilebilir asitlik, C vitamini ve toplam fenolik madde oranlarına bakıldığında en yüksek 

değerler sırasıyla, 91-1 (4.28), 91-1 (% 22.40), 90-1 (% 2.2), 91-1 (19.1 mg/100 g) ve 91-1 (838.72 

mg GAE/100 g) genotiplerinde belirlenmiĢtir. 91-1 nolu genotipin SÇKM, C vitamini ve toplam 

fenolik madde konsantrasyonunun yüksek değerlere sahip olduğu tespit edilmiĢtir. Ayrıca kimyasal 

analizleri yapılan genotiplerde, farklı miktarlarda olmak üzere gallik asit, kateĢin, epikateĢin, 

epigallokateĢin gallat, rutin ve kafeik asit bileĢenleri belirlenmiĢtir.  
AraĢtırmanın moleküler karekterizasyon çalıĢmalarında, 14 ISSR primeri, 7 SRAP primer 

kombinasyonu ve 8 SSR primer çifti kullanılmıĢtır. Bu yöntemler arasında en yüksek polimorfizm 

oranı % 100 ile SSR markörlerinden elde edilmiĢ ve bunu % 90.62 ile SRAP ve % 87.32 ile ISSR 

yöntemleri izlemiĢtir. Moleküler karakterizasyon çalıĢmalarında elde edilen verilere göre, araĢtırmada 

yer alan ve Türkiye‟nin farklı bölgelerinden toplanan Crataegus L. türlerinin genetik olarak büyük bir 

çeĢitlilik gösterdiği ve pomolojik, kimyasal içerik açısından alıç ıslah çalıĢmalarında 

değerlendirilmesi gereken önemli bir genetik kaynak oldukları belirlenmiĢtir. 
 

Anahtar Kelimeler:  Crataegus L, Genetik Kaynaklar, Polimorfizm, Moleküler Markörler, Fenolik 

BileĢenler. 
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In this study, phenological, pomological, chemical and molecular characterization of a total 

of 65 hawthorn genotypes, 53 naturally grown in our country's flora and 12 located in the national 

hawthorn collection garden of the Apricot Research Institute, were carried out. In the phenological 

observation, pomological and chemical analyzes, 3 jujube and 3 apple genotypes were also included. 

Species identification was made in the hawthorn genotypes included in the study and 13 different 

hawthorn species were determined. 

In the fruits of hawthorn, apple and jujube genotypes included in the thesis study; 

pomological characteristics such as fruit weight (g), fruit dimensions (mm), seed weight (g), fruit 

pulp/seed ratio (%) and L*a*b* values were determined. It was determined that fruit weight values 

ranged from 13.7 g to 0.46 g and the highest fruit weight was 13.7 g in genotypes 50-2 (C. orientalis. 

var. obtusata) and 13.64 and 50-1 (C. orientalis. var. obtusata) genotypes has been done. In order to 

determine the chemical properties of the fruit samples belonging to the genotypes in the study, pH, 

soluble solid content (%), titratable acidity (%), vit C (mg/100g), total phenolic substance amount 

(mg GAE/100), sugar components (g/100 g) and phenolic components (mg/100 g) analyzes were 

made. Considering the pH, SSC, titratable acidity, vit C and total phenolic substance ratios, the 

highest values were  91-1 (4.28), 91-1 (22.40 %), 90-1 (2.2 %), 91-1 (19.1 mg/100 g), and 91-1 

(838.72 mg GAE/100 g) respectively genotypes. It was determined that genotype 91-1 had high 

values of SSC, vit C and total phenolic substance concentration. In addition, different amounts of 

gallic acid, catechin, epicatechin, epigallocatechin gallate, rutin and caffeic acid components were 

determined in the genotypes that were chemically analyzed. 

In the molecular characterization studies of the research, 14 ISSR primers, 7 SRAP primer 

combinations and 8 SSR primer pairs were used. The highest polymorphism rate was obtained from 

SSR markers with 100 %, followed by SRAP with 90.62 % and ISSR with 87.32 %. According to the 

data obtained in the molecular characterization studies, it was determined that the Crataegus L. 

species included in the research and collected from different regions of Turkey show a great genetic 

diversity and are an important genetic resource that should be evaluated in hawthorn breeding studies 

in terms of pomological and chemical content. 

 

Key words:  Crataegus L, Genetic Resources, Polymorphism, Molecular Markers, Phenolic 

Components 
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GENİŞLETİLMİŞ ÖZET 

 

 Alıç sistematik olarak, Rosaceae familyasının Crataegus cinsi altında yer 

almaktadır. Kuzey ılıman bölgelere özgüdür. Alıç, kıĢın yaprağını döken, dikenli 

ağaç veya çalı formunda bir meyve türüdür. Avrupa, Doğu ve Orta Asya, Kuzey 

Amerika‟nın ılıman bölgeleri doğal yayılıĢ alanıdır. 

Alıç, Rosaceae familyasının ülkemizde en yaygın türleri olup 8‟i endemik 

olmak üzere 31 tür/alttür ile temsil edilmektedir. Ülkemizin, her bölgesinde doğal 

olarak yetiĢmektedir. Polimorfizm, hibridizasyon, apomiksis ve yetiĢtirme 

tercihleri gibi nedenlerden dolayı Crataegus türleri geniĢ çeĢitlilik göstermektedir. 

Türkiye, genetik çeĢitlenme merkezinin içerisinde yer alması, farklı iklim ve toprak 

özelliklerine sahip olması gibi nedenlerden dolayı alıç türleri açısından oldukça 

zengindir ve bilinenden daha fazla türe sahip olduğu düĢünülmektedir.  

Ülkemiz florasında doğal olarak yetiĢen alıç türlerinin çiçek, meyve ve 

yaprakları tarih boyunca geleneksel olarak tüketilmiĢ ve tüketilmesi önerilen 

önemli bitkiler arasında yer almıĢtır. Bitkilerin meyveleri, avonoid, C vitamini, 

glikozit, antosiyanin, saponin, tannin, antioksidan, ve fenolik bileĢikler dahil olmak 

üzere çok sayıda değerli ikincil metabolitler bakımından zengindir. Alıç bitkisinin 

farklı kısımları özellikle kardiyotonik, kalp ilaçları ve antihipertansifler olmak 

üzere çeĢitli bitkisel ilaçların ilaç formülasyonuna girmektedir. Ayrıca alıç 

meyveleri; marmelat, reçel, pekmez, sirke, ezme, kurutulmuĢ meyve, meyve suyu, 

çay gibi çeĢitli fonksiyonel gıda kaynağı olarak kullanılmaktadır. Alıç türleri 

ekstrem iklim koĢullarına dayanıklılığı ve yüksek adaptasyon yeteneği sayesinde 

dünya ve ülkemizde pek çok alana yayılmıĢtır. Toprak ve iklim istekleri açısından 

seçici olmayıĢı, büyük bir zenginliğe sahip olması, kullanım alanlarını da 

artırmıĢtır. Alıç türleri fakir toprak ve dağlık alanlarda yetiĢebilmekte ve erozyona 

açık alanlarda ilk akla gelen türlerden birisidir. 

Bitki genetik kaynakları açısından oldukça zengin olan ülkemiz için, 

genetik materyalin korunması ve değerlendirilmesi büyük önem taĢımaktadır. 
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Genetik kaynakların etkili kullanılmasının ilk adımı genetik varyasyonun 

tanımlanmasıdır. Biyoteknoloji alanında yaĢanılan geliĢmeler ile birlikte, genetik 

karakterizasyon çalıĢmalarında moleküler markörler kullanılmaya baĢlamıĢtır. 

Genetik varyasyon çalıĢmalarında hızla yerini almıĢ ve gün geçtikçe kullanımı 

artmıĢtır.  

Ülkemizin her bölgesinde doğal olarak yetiĢen ve hibridizasyon, poliploidi 

gibi biyolojik olaylardan kaynaklı tanımlama sorunlarına sahip olan bu türün 

moleküler belirteçlerle tanımlanmasına ihtiyaç vardır. Ülkemiz alıç türleri 

açısından zengin bir çeĢitliliğe sahiptir. Bu zengin potansiyelin pomolojik, 

biyoyararlılık, kimyasal ve moleküler düzeyde tanımlanıp değerlendirilmesi 

oldukça önemlidir.  

Bu tez kapsamında, ülkemiz florasında doğal olarak yetiĢen 53 alıç ve 

Kayısı AraĢtırma Enstitüsü Ülkesel Alıç Koleksiyon Parselinde yer alan 12 alıç 

genotipinin moleküler karakterizasyonu ISSR, SRAP ve SSR markörleri 

kullanılarak araĢtırılmıĢtır. Ayrıca bu genotiplerde fenolojik gözlem, pomolojik ve 

kimyasal analizler yapılmıĢtır. Ayrıca, tez çalıĢmasında fenolojik gözlem, 

pomolojik ve kimyasal analizlerde takson dıĢı olarak 3 elma ve 3 hünnap genotipi 

yer almıĢtır.  

ÇalıĢmada yer alan genotiplerin çiçek açma ve meyve olum tarihleri 

belirlenmiĢtir. Meyve olum tarihlerinin 19-09-2019 ile 24-10-2019 arasında 

değiĢtiği gözlemlenmiĢtir. 

Tez çalıĢmasında yer alan genotiplere ait meyvelerde pomolojik ve 

kimyasal analizler yapılmıĢtır. Meyve ağırlığı, meyve boyutları, çekirdek ağırlığı, 

meyve/et çekirdek oranı ve L*a*b* değerleri, pH, suda çözülür kuru madde (%), 

titre edilebilir asitlik (%), C vitamin (mg / 100g), toplam fenolik madde miktarı 

(mg GAE / 100), Ģeker bileĢenleri (g/100 g) ve fenolik bileĢenler (mg / 100 g) 

analizleri yapılmıĢtır. 

Yapılan çalıĢmalarda meyve ağırlığının 0.46 g ile 13.7 g arasında değiĢtiği 

belirlenmiĢtir. L*a* b* değerlerinin tür ve genotiplere göre büyük değiĢkenlik 
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gösterdiği belirlenmiĢtir. ÇalıĢmada yer alan genotiplerin pH değerinin 4.28 ile 

2.96, suda çözünür kuru madde miktarının % 22.40 ile % 5.20, titre edilebilir asit 

değerinin % 2.2 ile % 0.12 arasında değiĢtiği tespit edilmiĢtir. Genotiplerin 

meyvelerine ait C vitamini değerinin ise 19.1 mg/100 g ile 0.9 mg/100 g arasında 

değiĢmiĢtir. AraĢtırmada yer alan meyvelerin Ģeker bileĢenleri HPLC-RID 

sisteminde ve sakkaroz, glikoz ve fruktoz standartları kullanılarak belirlenmiĢtir. 

Genotiplere ait sakkaroz, glikoz ve fruktoz değerleri değiĢkenlik göstermiĢtir. Alıç 

genotiplerine ait toplam fenolik madde miktarı açısından en yüksek 838.72 mg 

GAE/100 g elde edilmiĢ ve genotipler arasında büyük değiĢkenlik göstermiĢtir.  

AraĢtırmada yer alan genotiplere ait meyve ekstrelerinin HPLC-DAD sisteminde 

fenolik bileĢen tayinleri yapılmıĢtır. Analizleri yapılan genotiplerde, farklı 

miktarlarda olmak üzere gallik asit, kateĢin, epikateĢin, epigallokateĢin gallat, rutin 

ve kafeik asit bileĢenleri belirlenmiĢtir.   

Tez çalıĢmasında yer alan 65 alıç genotipi arasında genetik çeĢitliliği 

belirlemek için ISSR, SRAP ve SSR markörleri kullanılmıĢtır. ISSR primerleri ile 

yapılan çalıĢmalarda 14 ISSR primeri yer almıĢ ve polimorfizm oranı % 87.32 

olmuĢtur. SRAP markörleri ile yapılan analizlerde 7 SRAP primer kombinasyonu 

kullanılmıĢ ve polimorfizm oranı % 90.62 olarak belirlenmiĢtir. Ayrıca, alıç 

genotipleri arasındaki genetik çeĢitliği belirlemek için 8 SSR primer çiftinden de 

faydalanılmıĢ ve polimorfizm oranı % 100 olduğu tespit edilmiĢtir. Alıç genotipleri 

arasında genetik varyasyonun yüksek olduğu belirlenmiĢtir. 

Sonuç olarak, ülkemiz popülasyonunda doğal yayılıĢ gösteren alıç türleri 

arasında genetik çeĢitliliğin yüksek olduğu belirlenmiĢtir. Yürütülen çalıĢma ile bu 

meyve türünün, fenolojik, pomolojik ve türün zengin kimyasal içeriğinin 

belirlenmiĢ ve ülke genetik kaynaklarının verimli kullanılması hedeflenmiĢtir.  
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1. GİRİŞ   

 

YaĢayan organizmaların çeĢitliliğini ifade eden biyolojik çeĢitlilik, yaĢamın 

devamının ve sürdürülebilir geliĢmenin önemli parametrelerinden birisidir. Genetik 

çeĢitlilik tür, ekosistem ve fonksiyonel çeĢitlilikten oluĢur. Biyolojik çeĢitliliği 

oluĢturan bütün unsurlar, insanoğlunun yaĢamını sürdürme ve hayat kalitesini 

artırmada temel görev üstlenmiĢlerdir (Avcı, 2005). Biyolojik çeĢitliliği oluĢturan 

en önemli kaynakların baĢında bitki genetik kaynakları gelir ve geleneksel çeĢitler, 

tarımı yapılan kültür bitkileri, yabani türlerin hepsini kapsar. Yani bitki genetik 

kaynakları, ıslah çalıĢmalarının temelini oluĢturan, yabani formları da kapsayan 

canlı materyallerdir (Kayhan, 2015). Tarımsal üretim ve ıslah çalıĢmalarını 

destekler. Çünkü bitki genetik kaynakları, çeĢitlilik açısından bir bitki türünün gen 

havuzundaki kalıtsal bilginin çeĢitliliğini içermektedir (Tan, 2013). Ayrıca 

seleksiyon; yetiĢtiricilik aracılığıyla üreticilere, hastalık ve zararlılara dayanıklı, 

değiĢen çevre koĢularına adaptasyon yeteneğine sahip yeni çeĢit geliĢtirme olanağı 

sağlar (Rao, 2004). 

Tarihsel sürecinin büyük bir kısmını avcı-toplayıcı olarak geçiren 

insanoğlu, tarımın baĢlaması ile birlikte ilgisini çeken, amacına uygun bitki genetik 

kaynaklarını doğada toplayıp, kültüre alıp, çeĢit geliĢtirme çalıĢmalarına 

baĢlamıĢtır. Tarımsal ürünler ve bu ürünler ile iliĢkili genetik kaynaklar, neolitik 

çağın ilk dönemlerinden beri yayılmaktadır. Bitkisel ürünlerin doğal yaĢam alanları 

dıĢına taĢınması, kuĢlar, rüzgârlar, okyanus akıntılarının etkisi ile açıklanabilir. 

Bitki tohumlarının ve buna bağlı olarak bitki genetik kaynaklarının dünya çapında 

yayılması, devletler çapında organizasyonların oluĢumuna yol açmıĢtır (Fowler ve 

ark, 2004).  

Bitki türlerinin keĢif ve toplanmasına dair ilk kayıtlar, Sümer ve Eski 

Mısırlılara aittir. Daha sonraları kraliyet ve manastır bahçeleri egzotik türlere ev 

sahipliği yapmıĢtır. Bu dönemde çoğunlukla süs bitkileri, baharat ve Ģifalı bitkiler 

aranıp, koleksiyon bahçelerine aktarılmıĢtır. Ancak gıda ürünlerinin de 
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toplandığına dair kayıtlar mevcuttur. Sömürge dönemi ile birlikte birçok Avrupa 

ülkesi, dünyanın dört bir tarafından bitkileri organize ve bilinçli bir Ģekilde 

toplama, satın alma ve taĢımaya baĢlamıĢlardır. Ayrıca, bu bitki türlerini geliĢtirme, 

kurdukları botanik bahçeleri ile uzaktaki üretim alanlarına taĢıma kapasitesine 

sahiptiler (Fowler ve ark, 2004).  

Zaman içerisinde tarımın ticarileĢmesi, bitki ıslah programlarının 

oluĢturulması ve Mendel‟in kalıtım yasalarının yeniden keĢfi ile dikkat tarımsal 

ürünlerde ki genetik çeĢitlilik üzerinde toplanmıĢtır. Bu geliĢmeler aynı zamanda, 

geleneksel bitki türlerinin kaybı ile ilgili endiĢelere ve koruma çağrılarına yol 

açmıĢtır. Eski Sovyetler Birliği‟nde N. I. Vavilov bitki çeĢitliliğinin coğrafi 

dağılımını incelemiĢ, orjin merkezleri ya da genetik çeĢitlilik merkezleri olarak 

tanımladığı haritaları hazırlamıĢtır (Fowler ve ark, 2004).   

 Ilıman iklim kuĢağında yer alan Türkiye ise, Vavilov‟un tanımladığı 

Yakın Doğu ve Akdeniz orjin merkezlerini kesiĢtiği alanda yer alır. Ayrıca, kültürü 

yapılan birçok bitki türünün orjin merkezi olması ile dikkat çeker. Ülkemizde 

yayılıĢ gösteren bitki türlerinin sayısı, Avrupa kıtasının sahip olduğu bitki türlerine 

yakındır. Son yıllarda yapılan çalıĢmalar ile Türkiye‟nin yaklaĢık 10500 bitki 

taksonuna ev sahipliği yaptığı belirlenmiĢtir (Genç, 2020). Ülkemizin zengin bitki 

genetik kaynaklarına sahip olmasının temel nedenlerinden birisi de farklı flora 

bölgelerinde yer almasıdır. Avrupa - Sibirya, Akdeniz ve Ġran - Turan olmak üzere 

üç farklı bitki coğrafya bölgesine sahiptir (Avcı, 2005).  

Oldukça zengin bitkisel gen kaynaklarına sahip olan ülkemiz için, bu 

genetik materyalin korunması ayrı önem taĢır. Ancak günümüzde genetik 

kaynaklar hızlı bir Ģekilde kaybolmaktadır. Bu kayıpların pek çok nedeni vardır. 

ġehirleĢme, ormansızlaĢtırma, hidroelektrik projeleri gibi geliĢme faaliyetleri, 

tarımdaki değiĢiklikler, ticari çeĢitlere yönelme gibi faktörler bitki genetik 

kaynaklarının tahribatına neden olmaktadır. 

Sahip olduğu bitki genetik kaynakları zenginliği ile dikkat çeken ülkemiz 

florasında, doğal olarak yayılıĢ gösteren türlerden birisi de alıçtır. Alıç türleri, yöre 
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halkı tarafından farklı amaç ve Ģekillerde kullanılan, gün geçtikçe önemi ve 

kullanım alanı artan, meyveciliğin geliĢmesine önemli katkıda bulunabilecek 

yabani bitki genetik kaynaklarımızın içerisinde yer almaktadır.  

Yaygın olarak alıç adı ile bilinen Crataegus L. Cinsi, Rosaceae familyası 

içerisinde yer almaktadır. Crataegus taksonlarına ait sistematik dizin aĢağıda 

sunulmuĢtur (Cronquist, 1968).  

 

Bölüm : Spermatophyta  

Alt Bölüm : Angiospermae 

Sınıf : Magnoliatae  

Alt Sınıf : Rosidae  

Takım : Rosales  

Familya : Rosaceae 

Alt Familya :  Pomoideae                 

Cins :  Crataegus 

 

Cataegus cinsi, çoğunlukla 30 E ve 50 D N enlemleri arasında, Kuzey ılıman 

bölgelere özgü karmaĢık bir ağaç ve çalı grubudur. Avrupa, Doğu ve Orta Asya, 

Kuzey Amerika‟nın ılıman bölgeleri doğal yayılıĢ alanıdır (Phipps, 1988; 

Christensen, 1992 ).   

        Crataegus cinsinin temel kromozon sayısı X= 17‟dir (Gladkova, 1968; 

Campbell ve ark, 1991).   Kompleks bir yapıya sahip olan Crataegus cinsi ile ilgili 

yapılan pek çok taksonomik araĢtırma vardır. Yapılan bu çalıĢmalar ile Crataegus 

türlerinin sayısının 1200‟e kadar çıktığı tahmin edilmiĢtir. Ancak yaygın olarak 

kabul edilen tür sayısı 200‟dür ve belirlenen türlerin çoğunun sinonim olduğu 

düĢünülmektedir. Crataegus türlerinde polimorfizm ve melezlenme yaygın olarak 

görülmektedir. Cinsin çekirdek sayısı, meyve rengi, yaprak morfolojisi gibi 

birtakım özellikleri polimorftur. Polimorfizm ve melezlenme gibi biyolojik olaylar, 

bu bitki türlerinde çok fazla sinonimin olmasına neden olmuĢtur. Oldukça geniĢ 



1. GĠRĠġ                                                                                          Makbule YANAR 

4 

çeĢitliliğe sahip olan Crataegus cinsinin, özelliklede hibrid üyelerinin tanımlama 

çalıĢmalarında moleküler tekniklerden faydalanılması gerekmektedir (Dönmez, 

2003). 

Crataegus cinsi araĢtırmacılar tarafından birçok seksiyon ve alt seksiyona 

bölünmüĢtür. Bu alıç seksiyonları arasında Türkiye‟den Ġran‟a uzanan genetik 

çeĢitlenme merkezinin bulunması ve yapılan bazı yeni çalıĢmalar Türkiye‟de 

bilinenden daha fazla alıç türünün olabileceğini göstermektedir (Dönmez, 2003). 

Ülkemiz florasında yetiĢen Crataegus cinsine ait taksonlar Çizelge 1.1‟de 

sunulmuĢtur.   

 

Çizelge 1.1. Ülkemiz florasında yer alan Crataegus cinsine ait kayıtlı tür ve türaltı 

taksonlar (Anonim, 2021)  
No Tür Türkçe Adı Endemizm 

1 Crataegus ambigua Kuş Yemişi Endemik Değil 

2 Crataegus azarolus Müzmüldek Endemik Değil 

 C. azarolus var. azarolus Müzmüldek Endemik Değil 

 C. azarolus var. pontica Müzmüldek Endemik Değil 

3 Crataegus caucasica Sülsülük Endemik Değil 

4 Crataegus christensenii Pek Sülsülük Endemik 

5 Crataegus heterophylloides Yar Yemişeni Endemik 

6 Crataegus laevigata Bahce Alıcı Endemik Değil 

7 Crataegus longipes Sülün Yemişen Endemik Değil 

8 Crataegus meyeri Roğuk Endemik Değil 

9 Crataegus microphylla Kocakarı 

Armudu 

Endemik Değil 

 C. microphylla subsp. 

microphylla 

Kocakarı 

Armudu 

Endemik Değil 

10 Crataegus monogyna Yemişen Endemik Değil 

 C. monogyna var. lasiocarpa Yemişen Endemik Değil 
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Çizelge 1.1‟in devamı.  
No Tür Türkçe Adı Endemizm 

11 Crataegus orientalis Alıç Endemik Değil 

 C. orientalis subsp. orientalis Alıç Endemik Değil 

 C. orientalis subsp. szovitsii Alıç Endemik Değil 

12 Crataegus pentagyna Kömüş Dikeni Endemik Değil 

13 Crataegus peshmenii Peşmen Alıcı Endemik 

14 Crataegus pseudoheterophylla Ökuzgötü Endemik Değil 

15 Crataegus rhipidophylla Kızılcirik Endemik Değil 

 C. rhipidophylla var. kütahyensis Kızılcirik Endemik 

 C. rhipidophylla var. rhipidophylla Kızılcirik Endemik Değil 

16 Crataegus  tanacetifolia Kotan Alıcı Endemik 

17 Crataegus  turcicus Türk Alıcı Endemik 

18 C. x bornmuelleri Kızlar Yemişi Endemik 

19 C. x browicziana Haziran Ağacı Endemik 

20 C. x rubrivernis Kızıldamar Endemik Değil 

21 C. x sinaica Çöl Alıcı Endemik Değil 

22 C. x subsphaerica Topuz Alıcı Endemik Değil 

23 C. x yosgatica Yozgat Alıcı Endemik 

24 Crataegus yaltirikii Efe Alıcı Endemik 

 

Ülkemizde bazı alanlar ve vadiler Crataegus taksonları için çeĢitlilik 

merkezleri olarak belirlenmiĢtir. Eski Dünya Crataegus taksonlarının revizyonunun 

yayınlanmasının ardından, Dönmez (2008), tarafından hem Türkiye'de hem de 

komĢu ülkelerde yapılan geniĢ saha çalıĢmaları, Crataegus bölümünün özellikle 

Türkiye'de kapsamlı bir Ģekilde çeĢitlendiğini göstermiĢtir (Dönmez, 2003; 

Dönmez ve Oybak Dönmez, 2005). Türkiye, iklim, enlem ve yükseklik türü 

bakımından çok çeĢitli alanlara sahiptir. Türkiye'nin bazı bölgelerinde Crataegus 

türleri için özel iklim ve habitat vardır. Alanlar, en az bir karakteristik türe ve yerel 
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çeĢitlere sahip olan diğer ikincil veya ortak türlere sahiptir (Gökbunar, 2007). ġekil 

1.1 „de Crataegus cinsinin Türkiye‟de çeĢitlenme bölgeleri sunulmuĢtur.  

 

 

ġekil 1.1. Crataegus cinsinin Türkiye‟de çeĢitlenme alanları (Dönmez, 2004) 

 

Alıç, ülkemizde halk arasında, yemiĢen, alıç, aluç veya ekĢi muĢmula gibi 

farklı isimlerle bilinmektedir (Karadeniz, 2004). Alıç, kıĢın yaprağını döken, 

dikenli ağaç veya çalı formunda bir meyve türüdür. Crataegus cinsi taksonları 

gösterdikleri tür içi çeĢitlilik ve morfolojik karakterleri bakımından geniĢ 

değiĢkenliğe sahiptir. Alıç türlerini tanımlayabilmek için, bitkinin temel morfolojik 

özelliklerini bilmek gerekmektedir. 

Habitus: Yaprak döken ağaç ve çalılardır. Genellikle dikenlidirler. 

Dikenler 1-10 cm arasında değiĢen uzunlukta, farklı eğrilik ve sağlamlıktadır. 

Ancak sürünücü formda ya da dikensiz genotiplere rastlamak mümkündür 

(Dönmez, 2003). Alıç türlerinin habitusuna ait fotoğraflar ġekil. 1. 2‟de yer 

almaktadır.  
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ġekil 1.2. Farklı alıç türlerinde habitus 

 

Yaprak morfolojisi: Yapraklar basit loplu ve parçalıdır. Aynı bitki 

üzerinde çiçekli sürgün yaprağı, kısa sürgün yaprağı, uzun sürgün yaprağı olmak 

üzere, üç farklı tipte yaprak görünür ve Ģekil, boyut olarak birbirlerinden 

farklıdırlar. Yaprak varyasyonu kısa sürgün yapraklarında da mevcuttur. Kısa 

sürgünün subterminal yaprakları karakteristiktir (Dönmez, 2003). Alıç türlerinde 

yapraklardaki farklılıklar ġekil. 1.3‟de sunulmuĢtur. 
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ġekil 1.3.  Alıç kısa sürgününde yaprak değiĢkenliği (Fotoğraf, Prof.Dr. Ali 

Dönmez) 

 

Çiçek Durumu: Alıç türlerinde çiçekler, yapraklanmadan hemen sonra 

açar. Bir ağacın çiçek verme süresi doğal koĢullarda 1 ile 2 hafta arasında 

değiĢmektedir. Çiçeklenme zamanı neredeyse türe özgüdür ve çevresel koĢullar 

tarafından kontrol edilir. Alıçlarda çiçek salkım, nadiren Ģemsiye biçiminde 

görülür. Tam çiçek yapısına sahiptir. Taç ve çanak yapraklar 5‟lidir. Erkek organ 

sayısı 5-25 arasında değiĢir. Taç yaprak renkleri beyaz, soluk krem ve pembemsi 

renktedir. Ovaryum 1-  5 arası değiĢen karpelden oluĢur ve stilus sayısıda aynıdır 

(Browicz, 1972). Alıç türlerinde çiçek yapısı ġekil. 1. 4‟te yer almaktadır. 
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ġekil 1.4. Alıç çiçeği. (Fotoğraf: Prof. Dr. Ali Dönmez) 

 

Meyve: Meyveler sonbaharda olgunlaĢmaya baĢlar fakat kıĢ aylarında 

olgunlaĢan türlerde bulunur. OlgunlaĢan meyvelerin rengi tür teĢhisi amacıyla 

kullanılır. Sarı, kırmızı ve siyah olgunlaĢan meyveler için temel renklerdir. 

Bununla birlikte birçok ara renkte vardır. Meyve çekirdekleri 1-5 adet ve 

kemiksidir.  Meyveler elips ya da küresel görünümlüdür. Yüzeyinde lentiseller 

bulunabildiği gibi bazı türlerde brakteol kalıntısı meyvenin yüzeyinde durabilir 

(Browicz, 1972). Farklı alıç türlerinde meyve morfolojisi ġekil.1.5‟de sunulmuĢtur.   
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ġekil 1.5. Alıçlarda meyve özellikleri. (Fotoğraf; Prof. Dr. Ali Dönmez)   

 

Alıç türleri, ekstrem iklim koĢullarına dayanıklılığı ve yüksek adaptasyon 

yeteneği sayesinde dünya ve ülkemizde pek çok alana yayılmıĢtır. Toprak ve iklim 

istekleri açısından seçici olmayıĢı, büyük bir zenginliğe sahip olması kullanım 

alanlarını da artırmıĢtır. Alıç türleri fakir toprak ve dağlık alanlarda 

yetiĢebilmektedir. Bu yüzden ağaçlandırma çalıĢmalarında ilk akla gelen türlerden 

birisidir. Soğuk ve kurak Ģartlara dayanması, estetik görünüme sahip olması ile 

kentsel peyzaj çalıĢmalarında rahatlıkla yer almalarını sağlamıĢtır. Ayrıca sonbahar 

aylarında geç olgunlaĢan meyveleri yabanıl hayatın desteklenmesine katkı sağlar. 

Çin, ABD, Meksika ve Türkiye alıç yetiĢtiriciliği bakımından öne çıkan 

ülkelerdir. Özellikle 21 farklı alıç türünün bulunduğu bilinen Çin‟de, C. pinnatifida 

türünden elde edilen 150 çeĢit bulunmaktadır. Çin‟de alıç meyveleri taze ve kuru 

olarak tüketilmekle birlikte, gıda sanayinde de kullanılmaktadır. ABD‟de alıç 

„Mayhaw‟ ismiyle bilinmekte ve C. aestivalis, C. opaca ve C. rufula en yaygın alıç 

türleridir. Meyveleri hem taze hem de jel yapılarak gıda sektöründe 
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kullanılmaktadır (Franco-Mora ve ark, 2010). Meksika‟da „Tejocote‟ ismiyle 

bilinen alıcın en önemli türü C. mexicana‟dır. Bu türün meyveleri iri (meye çapı 4 

cm) ve turuncu kabuk rengine sahiptir. Meyveleri taze olarak tüketilmekle birlikte 

konserve, demlenmiĢ içecek, reçel, jöle, jelatin ve Ģeker olarak da 

değerlendirilmektedir (Banderas-Tarabay ve ark, 2015) Ayrıca, meyvelerinden 

komposto da yapılmaktadır (Franco-Mora ve ark, 2010). 

Yabani yenilebilir meyveler, genel olarak, dünya genelinde kırsal alanlarda 

doğal olarak yetiĢtirilir. Vitaminler, mineraller ve diyet lifleri gibi zengin içerikleri 

sayesinde, yöre halkının önemli besin kaynaklarını temsil eder (Gürlen, 2018). 

Yapılan çeĢitli çalıĢmalar, yenilebilir yabani bitkilerin besin kaynakları olarak 

önemli rolünü ve insan beslenme gereksinimlerine katkıda bulunduğunu ortaya 

koymuĢtur. Çünkü bu bitkiler temel beslenmenin ötesinde sağlık yararları 

sağlayabilen, fizyolojik olarak aktif besinler içerdikleri için fonksiyonel gıdalar 

olarak tanımlanmıĢlardır. Dahası, modern toplumlarda yenilebilir yabani bitkilerin 

kullanımıyla iliĢkili yeni bir fenomen ortaya çıkmaktadır (Pinela, 2017). Son 

yıllarda, alıç meyveleri gibi küçük, ikincil veya alternatif meyveler olarak bilinen, 

az kullanılan meyvelere gün geçtikçe artan bir ilgi vardır (Tarabay ve ark, 2015). 

Fonksiyonel gıdalar; lifli bileĢikler, doğal antioksidanlar ve bitki bileĢenleri gibi 

fotokimyasallardan oluĢmaktadır (Rice-Evans ve ark, 1997; ġanal, 2004). 

Bitkilerin koruyucu özelliğe olan ya da olmayan içerdikleri flavanoidler, 

izoflavanoidler ve fenolik asitler gibi bileĢikler fitokimyasal olarak tanımlanmıĢtır 

(Liu, 2003).  

Bitkilerde fazla miktarda bulunan fitokimyasalların baĢında flavanoidler 

gelmektedir (Vinson ve ark, 2001). Bu fitokimyasallar antikanserojen veya kalp 

damar koruyucu ajanlar olarak hareket edebilmektedir (Casto ve ark, 2002; 

Katsube ve ark, 2003; Stoner ve ark, 1999). Alıçlar, flavonoidler, fenoller ve 

oligomerik prosiyanidinler gibi biyoaktif bileĢenler içerir (Zhang ve ark, 2020). 

Alıçların meyve ve çiçekleri antioksidan potansiyeli olan bileĢenlere sahiptir. 

Farklı Crataegus türlerinin meyveleri içerdikleri, yüksek fenolik bileĢenler ve 
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hiperosit, izokersetin, epikateĢin, klorojenik asit, kersetin, rutin ve protokatekuik 

asitler gibi iyi bilinen bazı antioksidan bileĢikleri nedeniyle zengin bir antioksidan 

kaynağı olarak kabul edilir (Liu ve ark, 2011). Meyve, yaprak ve çiçekler, A ve C 

vitaminleri karotenoidler, kalsiyum, fosfor, demir gibi mineral tuzlar, pektin, Ģeker 

açısından zengindirler. Ayrıca pürinden (adenozin, adenin) türetilmiĢ saponinler, 

taninler, kardiyotonik aminler (feniletilamin, tiramin, izobütilamin, o-

metoksifenilmetilamin, kolin ve asetilkolinin, guanin, kafeik asit, amigdalin 

içerdikleri de bildirilmiĢtir (Banderas-Tarabay ve ark, 2015).  Vitamin C içeriği 

portakal veya çilek gibi diğer meyvelere benzerdir. Kalsiyum, Crataegus'ta 

narlardan daha yüksek miktarlarda mevcuttur (Hakala ve ark, 2003), fenolik 

bileĢikler, alıç türlerindeki baĢlıca antioksidan ve biyoaktif bileĢenler olarak kabul 

edilir (Suryanarayana ve ark, 2004). Çoğu çalıĢma, alıç meyvelerinin sağlık 

üzerindeki etkilerinin antioksidatif aktivitelere bağlanabileceğini ifade etmektedir 

(Arts ve Hollmann, 2005).  

 Crataegus L, çeĢitli biyolojik aktivitelere sahip, iyi bilinen tıbbi bitkiler 

cinsidir. Alıç bitkisinin farklı kısımları antik çağlardan beri geleneksel tıpta, 

sinirsel kalp fonksiyon bozukluklarını, tansiyonu, çarpıntıları, sinirlilik ve bitkinliği 

tedavi etmek için kullanılmaktadır (Abuashwashi ve ark, 2016). Günümüzde bitki, 

geleneksel Arap tıbbında kanser, diyabet ve cinsel güçsüzlük için terapötik ajan 

olarak kullanılmasının yanı sıra ağırlıklı olarak kardiyovasküler hastalıkların 

tedavisinde kullanılmaktadır ve genel olarak güvenli ve iyi tolere edildiği kabul 

edilmektedir (Ljubuncic ve ark, 2005). Türkiye‟de alıçların farklı kısımları (yaprak, 

çiçek, filiz, kök) öksürük, grip, astım, mide ağrısı, romatizmal ağrı, nefrit, 

hemoroid, kalp hastalıklarının tedavisinde geleneksel tıpta kullanılmaktadır 

(Meriçli ve ark, 1994). Avrupa ve Çin'de ise, kan basıncını stabilize etmek ve kalp 

hastalıklarının tedavisi için kullanılmaktadır (Antonio ve ark, 2015). Alıç 

ekstrelerinin en önemli özelliği olumlu inotropik etkileridir. Kalp kası hücrelerinin 

aktivasyonunu arttırırlar, iyi beslenmelerini sağlarlar, kan akıĢını düzenlerler ve 

koroner dilatatörlerdir (Özyürek ve ark, 2012). Avrupa çapında kardiyovasküler 
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hastalıkların tedavisinde yaygın olarak kullanılmakla beraber; bu türler Almanya, 

Fransa, Ġngiltere ve Türkiye dahil olmak üzere birçok ülkenin farmakopesinde 

listelenmiĢtir (Abuashwashi ve ark, 2016).  

Genetik varyasyonu tanımlama yeteneği, genetik kaynakların etkili 

yönetimi ve kullanımı için vazgeçilmezdir. Bir tür içinde bulunan genetik 

çeĢitliliğin değerlendirilmesi, sürdürülebilir bir koruma programı geliĢtirmek için 

ön koĢuldur (Rao, 2004).               

Genetik varyasyon, geleneksel olarak çiçek rengi, meyve büyüklüğü, 

habitus, verim potansiyeli gibi fenotopik özelliklerdeki farklılıklar ölçülerek 

değerlendirilmiĢtir. Ancak, bu yaklaĢımın bazı sınırlamaları vardır. Morfolojik 

karakterler tarafından sağlanan genetik bilgi genellikle sınırlıdır ve nicel 

özelliklerin ifadesi güçlü çevresel etkiye maruz kalır. Genetik karakterizasyon 

çalıĢmalarında, 1960‟larda biyokimyasal markörler kullanılmaya baĢlanmıĢtır. 

Biyokimyasal markörler, tohum depolama proteinleri veya bir (allozimler) veya 

daha fazla gen lokusundaki (izozimler) farklı aleller tarafından kodlanan enzimler 

arasındaki farklılıkların belirlenmesi temeline dayanır. Biyokimyasal markörlerin 

kullanılması çevresel etkiyi ortadan kaldırır; ancak, düĢük varyasyon seviyelerini 

tespit edemedikleri için yararlılıkları sınırlıdır (Rao, 2004).               

Son yıllarda ise biyoteknoloji alanında yaĢanılan geliĢmeler, bitki genetik 

kaynaklarının korunması ve kullanımı için yeni fırsatlar yaratmıĢtır. DNA tabanlı 

moleküler markörler, genetik varyasyon çalıĢmalarında yerini almıĢtır.  Moleküler 

markörler, genetik çeĢitliliği incelemek, koleksiyonlarda yer alan benzer 

genotipleri belirlemek, kalıtım stabilitesini ve bütünlüğünü test etmek ve 

taksonomik iliĢkileri çözmek için karakterizasyon çalıĢmalarında gün geçtikçe daha 

fazla kullanılmaktadır (Rao, 2004).               

 DNA moleküler markörleri, genomdaki belirli bir konumdaki nükleotid 

dizisi varyasyonunu tespit ederler. Kararlıdırlar ve çevresel faktörlerden 

etkilenmezler. Yalnızca popülasyonlar arasında değil, popülasyon içinde yer alan 
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bireyler arasındaki varyasyonu da tanımlarlar. Bu yüzden morfolojik ve 

biyokimyasal markörlere göre daha çok tercih edilirler (Buhroo ve ark, 2018).  

DNA markörleri, hibridizasyon temeli (RFLP) ve PCR temeli markörler 

olmak üzere iki gruba ayrılır. Yapılan çalıĢmalarda öncelikle RFLP markörleri 

kullanılmıĢtır. Ancak, maliyetleri yüksek ve yavaĢtırlar. Daha sonraları PCR‟a 

dayalı markörler geliĢtirilmiĢ ve karakterizasyon çalıĢmalarında RAPD, AFLP, 

mikrostallitler (SSR) gibi DNA temelli moleküler markörler kullanılmaya 

baĢlanmıĢtır (Yılmaz, 2008). 

 ISSR (Inter-Simple Sequence Repeats) markörleri, ters yönde 

yönlendirilmiĢ bulunan DNA segmentinin amplifikasyonunu içerir. Kullanılan 

mikrosatellitlerin uzunluğu 16-25 bp arasında değiĢir ve dinükleotid ya da 

trinükleotidlerdir. ISSR markörleri polimorfiktir. Genetik çeĢitlilik, gen etiketleme, 

evrimsel biyoloji ve genom haritalama çalıĢmalarında kullanılırlar (Idrees ve ark, 

2014). 

Açık okuma bölgelerini hedef alan, PCR temelli bir markör sistemi olan 

SRAP (Sequence Related Amplified Polymorphism), 2001 yıllında Li ve Quiros 

tarafından geliĢtirilmiĢtir. Bu markörler, basitlik, güvenilirlik, çoklu lokusların 

tespiti ve maliyet etkinliği gibi avantajlara sahiptir. Genom sekans bilgisine ihtiyaç 

olmadığı için genetik çeĢitlilik çalıĢmalarında kullanılır (Wang ve ark, 2015).  

SSR (Simple Sequence Repeats) markörleri, 1-4 arasında tekrarlanan 

nükleotid dizileri içerirler ve bunlara “mikrosatellit” denir. Mikrosatellitleri 

çevreleyen bölgelerin dizileri biliniyorsa, o bölgelere uygun primerler tasarlanarak 

PCR ile çoğaltımı yapılabilmektedir. Güvenilir, kodominant, polimorfizm oranı 

oldukça yüksektir. Ayrıca, kolay ve ucuz uygulanabilen markörlerdir (Kaçar ve 

ark, 2009).  SSR markörleri, genom haritalama (Knapik ark, 1998), akrabalık 

analizleri, popülasyon genetiği ve genetik kaynakların korunması /yönetimi gibi 

değiĢen farklı alanlarda baĢarıyla kullanılmaktadır (Jarne ve ark, 1996).   

Alıç, Rosaceae familyası içinde yer alan en büyük odunsu türlerden 

birisidir. Apomiksis, hibridizasyon ve poliploidi gibi bir dizi iĢlemlerden etkilenen 
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taksonomik olarak zor bir gruptur. Hem apomiksis hemde hibridizasyon 

Crataegus‟da türleri ve tür içi taksonları tanımayı ve karekterize etmeyi zorlaĢtırır 

(Lo ve ark, 2009a). Büyük çeĢitliliğe sahip olan bu cinsin, özelliklede hibrid 

üyelerinin tanımlama çalıĢmalarında moleküler tekniklerin kullanılması 

gerekmektedir (Dönmez, 2003).  

Gerek dünya gerek ülkemizde Crataegus L. genetik çeĢitliliği ile ilgili 

yapılmıĢ çok az sayıda moleküler çalıĢma mevcuttur. ÇeĢitliliği tanımlamada daha 

çok morfolojik parametreler kullanılmıĢtır. Ülkemizin her bölgesinde doğal olarak 

yetiĢen ve hibridizasyon, diploid gibi olgulardan kaynaklı tanımlama sorunlarına 

sahip türün moleküler belirteçlerle tanımlanmasına ihtiyaç vardır. Ülkemiz alıç 

türleri açısından zengin bir çeĢitliliğe sahiptir. Bu zengin potansiyelin pomolojik, 

biyoyararlılık, kimyasal ve moleküler düzeyde tanımlanıp değerlendirilmesi 

oldukça önemlidir.  

Bu tez çalıĢmasında, ülkemiz florasında doğal olarak yetiĢen 53 ve Kayısı 

AraĢtırma Enstitüsü Ülkesel Alıç Koleksiyon Parselinde yer alan 12 alıç genotipi 

olmak üzere, 65 alıç tür ve genotipinin moleküler karakterizasyonu ve genetik 

iliĢkileri ISSR, SRAP ve SSR markörleri kullanılarak araĢtırılması ve böylece 

gelecekte bu bitkisel materyalle yürütülecek alıç ıslahı çalıĢmaları için temel 

bilgilerin elde edilmesi amaçlanmıĢtır. Ayrıca yürütülen çalıĢma ile bu meyve 

cinsinin, fenolojik, pomolojik ve türün zengin kimyasal içeriğinin belirlenmesi ile 

ülke genetik kaynaklarının verimli kullanılması hedeflenmiĢtir. Yürütülen 

çalıĢmaya, takson dıĢı olarak 3 elma ve 3 hünnap genotipi dahil edilmiĢtir. 
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2. ÖNCEKİ ÇALIŞMALAR 

 

2.1. Alıç Türlerinin Morfolojik ve Pomolojik Özellikleri Üzerine Yapılan 

Çalışmalar 

Türkoğlu ve ark (2005), Van‟ın GevaĢ ve Edremit ilçelerinde doğal olarak 

yetiĢen, farklı türlere ait 49 alıç genotipinin meyve özelliklerini incelemiĢlerdir. 

Alıç türleri arasında meyvelerin büyüklüğü, ağırlığı, suda çözünür kuru maddesi 

(SÇKM) ve çekirdek ağırlığı açısından önemli farklılıklar olduğunu tespit 

etmiĢlerdir. C. orientalis'in meyve boyu (14.68 mm), geniĢliği (17.81 mm) ve 

ağırlığı (2.34 g) tüm türler arasında en yüksek iken, C. monogyna subsp. 

monogyna‟nın sırasıyla 11.05 mm, 10.35 mm ve 0.71 g verileri ile en düĢük 

değerlere sahip olduğunu bildirmiĢlerdir. Yapılan çalıĢmada, SÇKM % 24.83 ile 

%13.50, pH 3.82 ile 3.12, titre edilebilir asitlik 0.99 ile 0.53 mg/100 g arasında 

değiĢmiĢtir. C. curvisephala ve C. monogyna subsp. monogyna‟nın koyu kırmızı 

meyvelere, C. orientalis‟in turuncu meyvelere ve C. pentagyna‟nın koyu mor 

meyve yüzey rengine sahip olduğunu ve C. orientalis türünün en son çiçek açtığını 

gözlemlemiĢlerdir.  

Li, (2005), alıç meyvelerinin olgunlaĢma periyodu boyunca, meyve kalite 

özelliklerinin değiĢimini incelemiĢtir. Bu çalıĢmada Çin‟in farklı lokasyonlarından 

toplanan alıç meyveleri kullanılmıĢtır. Meyve örnekleri tam çiçeklenmeden 88 gün 

sonra toplanmıĢ ve analizler 10 gün aralıklar ile 148. güne kadar yapılmıĢtır. Bu 

süreçte, meyve ağırlığının 5.7 g‟dan 14.9 g‟a ulaĢtığını, meyve boyunda % 20, 

eninde % 28 artıĢ olduğunu bildirmiĢtir. Meyve yüzey rengi, periyod boyunca 

yeĢilden yarı kırmızıya ve parlak kırmızıya dönüĢmüĢtür ve L
*
,a

*
,b

*
 değerleri hızlı 

bir Ģekilde değiĢmiĢtir. L
*
 değeri 54.65‟den 33.52‟ye, a

*
 değeri 11.55‟den 17.25‟e, 

b
*
 değeri 17.22‟den 12.42‟ye değiĢmiĢtir. SÇKM değerleri % 3.69‟dan %11.65‟e, 

titre edilebilir asitlik % 1.18‟den 2.93 artmıĢtır.  

Sahloul ve ark (2009), Tunus‟un 3 farklı lokasyonunda yer alan C. azarelus 

türünün pomolojik ve kimyasal özelliklerini araĢtırmıĢlardır. Yapılan çalıĢmada 14 



2. ÖNCEKĠ ÇALIġMALAR                                                          Makbule YANAR 

18 

genotip yer almıĢtır. Genotiplerin meyve Ģekli silindirik ve oval, meyve yüzey 

rengi ise kırmızı, sarı, turuncudur. SÇKM değeri % 21.8 ile % 16.3,  pH değerinin 

4.2 ile 3.2, malik asit oranının 1.9 ile 0.9 arasında değiĢtiğini bildirmiĢlerdir. 

ÇalıĢmada yer alan G5 nolu genotipin, geniĢ silindirik meyve Ģekli, sarı – 

kahverengi endokarpı ve kırmızı meyve yüzeyi ile C. azarolus var. azarolus X C. 

azarolus var. aronia‟nın hibriti olduğunu ve G10 nolu genotipin ise koyu 

kahverengi endokarp, sarımsı – turuncu meyve yüzey rengi ile C. oxyancanthus 

ssp. monogyna X C. azarolus var. aroni türünün hibriti olabileceğini 

belirtmiĢlerdir.  

Yanar ve ark (2011), farklı türlere ait 21 alıç genotipinde pomolojik ve 

morfolojik analizler yapmıĢtır. Yirmi bir alıç genotipinin ortalama meyve 

ağırlığının 0.65 g ile 4.19 g arasında, meyve boyunun 10.06 mm (44HE08-2) ile 

18.07 mm (44DA20-2) arasında, meyve et/çekirdek oranının 3.23 (44YE16-4) ile 

9.29 (44AK07-1) arasında değiĢtiğini bildirmiĢlerdir. Türler arasında C. monogyna 

ssp. monogyna, C. pseudoheterophylla ve C. monogyna ssp. azarella‟nın koyu 

kırmızı meyvelere, C. pontica ve C. orientalis‟in açık yeĢil ile turuncu meyvelere, 

C. burnmuelleri, , C. aronia var. dentata ve C. meyeri‟nin kırmızı, C. aronia var. 

aronia’nın sarı ve açık turuncu ve kırmızı meyvelere sahip olduğunu 

gözlemlemiĢlerdir. Alıç genotipleri ve türleri arasında pH, SÇKM ve diken durumu 

açısından önemli farklılıklar olduğunu bildirmiĢtir. Taksonlar arasında C. aronia 

var. dentata (44AR17-1) ve C. aronia var. aronia‟nın (44AR18-4) en yüksek 

SÇKM değerlerine (eĢit olarak % 16.0) sahip olduğu belirlenmiĢtir.  C. monogyna 

ssp. monogyna, C. pontica ve C. aronia var dentata türlerinin dikensiz olduğu 

bildirilmiĢtir. 

Balta ve ark (2015), 2010 ve 2011 yıllarında Çorum ili ve çevresinde 

yetiĢen 51 alıç genotipinin, fiziksel özelliklerini belirlemek için analizler 

yapmıĢlardır. Yapılan çalıĢmada, meyve ağırlığının 1.5–4.72 g, çekirdek ağırlığının 

0.32 – 0.90 g ve çekirdek sayısının 3.00 – 5.00 arasında değiĢtiğini bildirmiĢlerdir.  
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ErçiĢli ve ark (2015), Malatya ilinde doğal olarak yetiĢen 18 alıç 

genotipinin fiziko-kimyasal özeliklerini belirlemek amacıyla çalıĢma 

yürütmüĢlerdir. ÇalıĢmada yer alan 18 alıç genotipinin, 7 Crataegus türüne ait (C. 

tanacetifolia, C. curvisephala, C. azarolus var. aronaria, C. azarolus var. dentata, 

C. pontica, C. meyeri, C. monogyna subsp,  azorella, C × bornmuelleri ve C. 

pseudoheterophylla) olduğunu ve bu sonucun, alıç türlerinin çeĢitliliği açısından 

Malatya bölgesinin çok zengin olduğunu bildirmiĢlerdir. DıĢ meyve renginde de 

genotipler arasında açık sarı, sarı, açık turuncu, turuncu, koyu pembe, kırmızı ve 

koyu kırmızı gibi değiĢkenlik olduğunu ve 44MA2, 44MA6, 44MA8, 44MA10 ve 

44MA13 genotiplerinin bitkileri dikensizken, 44MA3 ve 44MA13 genotiplerinin 

yoğun dikene sahip olduğunu bildirmiĢlerdir.   

Okatan ve ark (2017), UĢak ilinde yetiĢen, 17 alıç genotipinde pomolojik 

ve kimyasal analizler yapmıĢlardır. Pomolojik analizlerde meyve ağırlığı 4.03 g ile 

0.96 g, meyve eni 19.94 mm ile 12.53 mm, meyve boyu 17.43 mm ile 10.48 mm 

arasında değiĢmiĢtir. SÇKM oranı % 15.84 ile % 9.12, pH değeri 4.12 ile 2.48 ve 

titre edilebilir asitlik % 1.12 ile % 0.58 arasında değiĢmiĢtir. 

 Gurlen ve ark (2020), Bolu ilinde doğal olarak yetiĢen C. monogyna ve C. 

tanacetifolia alıç türlerinin biyokimyasal ve bazı pomolojik özelliklerini 

belirlemiĢlerdir. Yapılan çalıĢmada meyve ağırlığının 3.81 g ile 0.29 g, meyve 

eninin 20.78 ile 6.56 mm, meyve boyunun 17.58 mm ile 8.43 mm, SÇKM 

değerlerinin % 32 ile % 8, pH değerlerinin 5.20 ile 3.80 ve titre edilebilir asitlik 

değerinin % 3.9 ile % 0.6 arasında değiĢtiğini bildirmiĢlerdir. Renk ölçümlerine 

göre en koyu renkli meyvenin L
*
 değeri 58.11 ölçülürken en açık renk meyveye 

sahip genotipte L
*
 değeri 23.98 ölçülmüĢtür. 

 Alirezalu ve ark (2020), Ġran‟ın farklı bölgelerinde toplanan 15 alıç 

genotipinin pomolojik ve fizikokimyasal özelliklerini incelemiĢlerdir. ÇalıĢmada 

farklı alıç türleri kullanılmıĢtır. Alıç genotipleri arasında meyve yüzey renginin 

sarıdan siyaha (sarı, sarı-turuncu, kırmızı, turuncu, mor, mor-siyah ve siyah) 

değiĢtiğini belirtmiĢlerdir. En yüksek L
*
 değerini 37.36 ile C. azarolus var aronia, 
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en yüksek a
*
 değeri 40.63 ile C. atrasanguniea, en yüksek b

*
 değeri 56.93 C. 

azarolus var aronia türlerinde ölçülmüĢtür. Meyvelerde en yüksek SÇKM oranı % 

23.33 iken en düĢük % 14.99, en yüksek, pH değeri 4.35 iken en düĢük 3.03, titre 

edilebilir asit en yüksek % 1.7 iken en düĢük % 0.75 olarak ölçülmüĢtür.  

 

2.2. Alıç Türlerinin Kimyasal Özellikleri Üzerine Yapılan Çalışmalar 

Bitkilerin metobolizmasının birincil ve ikincil olarak bölündüğü 

bilinmektedir. Canlılar için ortak olan ve hücrelerin bakımı için gerekli olan 

maddeler (lipitler, proteinler, karbonhidratlar ve nükleik asitler) birincil 

metoplazmadan kaynaklanır. Diğer taraftan, çeĢitli biyosentetik yollardan 

kaynaklanan ve belirli organizma gruplarıyla sınırlı olan maddeler ikincil 

(sekonder) metabolizmanın sonucudur (Giada, 2013).  Sekonder metabolitler, 

küçük molekülerdir ve bitkilerin hayat evreleri için bulunmaları zorunlu değildir. 

Bazen önemsenmeyecek oranda bulunurlar. Bunlar, renk maddeleri, glikozitler, 

streotler, tanen, fenoller ve flavanoidler gibi maddelerdir (Özderin, 2014).  

Fenolik bileĢikler bitkilerdeki en büyük ve yaygın, sekonder metabolit 

gruplarından biridir. Fenolik bileĢikler, fizyoloji ve hücresel metobolizma için 

gereklidir. Bitkilerde duyusal özellikler (renk, aroma, tat ve burukluk), tozlaĢma, 

zararlılara karĢı direnç, hasat ve büyümeden sonra tohumun çimlenme süreçleri, 

geliĢme ve üreme gibi pek çok iĢlevlerde bulunurlar (Giada, 2013). 

Gıdaların içerdiği fenolik bileĢikler, çeĢitli hastalıkların önlenmesi yoluyla 

insan sağlığının korunması ve güçlendirici etkileriyle ilgi çekicidirler. Ayrıca, 

farmakolojik özelliklerinden dolayı terapotik amaçla da kullanılırlar (Giada, 2013). 

Son yıllarda yapılan çalıĢmalar, flavanoidler gibi fenolik bileĢiklerin, 

metabolik sendrom, kanser, beyin sağlığı ve bağıĢıklık sistemi üzerinde olumlu 

etkilerinin olduğunu göstermiĢtir (Abuashwashi ve ark, 2016).   

Türkoğlu ve ark (2005), Van ve ilçelerinde yetiĢen 49 alıç genotipi ile 

yaptıkları çalıĢmada, Vitamin C oranının 86.15 mg/100 g ile 15.38 mg/100 g 

arasında değiĢtiğini ve türler arasında farklılık olduğunu ifade etmiĢlerdir. 
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Sahloul ve ark (2009), Tunus‟ta 3 farklı lokasyonda yetiĢen, C. azarolus L. 

genotipinin meyvelerinde fizikokimyasal analizler yapmıĢlardır. Analiz sonuçlarına 

göre, Vitamin C 35.9 mg 100 g
-1 

ile 27.1 mg 100 g
-1

, toplam fenol 1477.3 mg 100 

g
-1

 ile 498.5 mg 100 g
-1
, toplam Ģekerin 17.0 mg/g ile 5.3 mg/g aralığında olduğunu 

belirlemiĢlerdir. Yapılan çalıĢmada kırmızı yüzey rengine sahip meyvelerin, sarı 

renkli meyvelere göre daha yüksek fenolik madde içeriğine sahip olduğu 

görülmüĢtür. 

Edwards ve ark (2012), Alıç türlerine ait fitokimyasal özellikleri 

belirlemek amacıyla farklı alıç türlerine ait 9 genotipi kullanmıĢlardır. Yapılan 

çalıĢmada, glukoz 72,0 mg/g ile 2.98 mg/g, früktoz 134.3 mg/g ile 1.97 mg/g ve 

sakaroz 151.9 ile 0.3 mg/ g aralığında bulunmuĢtur.  

Abuashwashi ve ark (2016), Ġspanya‟da doğal olarak yetiĢen C. monogyna 

alıç türüne ait çiçeklerde fenolik profil ve toplam fenolik madde içeriğini 

belirlemek amacıyla çalıĢma yürütmüĢlerdir. Toplam fenolik madde miktarının 

204.29 mg GAE/g ile 132.14 mg GAE/g aralığında olduğunu bildirmiĢlerdir. 

Metanol ekstraktı kullanılarak yapılan, HPLC analizlerinde 16 tane polifenolik 

bileĢen tanımlamıĢlardır. Yapılan çalıĢmada coğrafi kökenlerine bakılmaksızın, 

genotiplerin fenolik içerikleri ve bileĢimleri arasında büyük farklılıklar olduğunu 

bildirmiĢlerdir.  

Son yıllarda, Asya ve Avrupa menĢeili alıç türlerinin meyveleri üzerinde 

yapılan çalıĢmalarda, terpenoidlerin, polifenollerin (kateĢinler esas olarak 

epikateĢin, polimerik proantosinidinler ve dimerik prosiyanidin B2, siyanidin gibi 

oligomerik) varlığı belirlenmiĢtir. Ayrıca, Asya ve Avrupa kökenli alıç türlerinin C 

vitamin içeriği farklı araĢtırmalarda 45.66 mg/100 g, 38.6 – 49.7 mg/ 100 g, 40 mg 

/100 g–75 mg /100 g değerleri arasında değiĢiklik göstermiĢtir (Abuashwashi, 

2016).  

ErçiĢli ve ark (2016), Malatya‟da yetiĢen, farklı türlere ait 18 alıç 

genotipinde toplam fenolik içeriği belirlemek için çalıĢma yürütmüĢtür. En yüksek 

toplam fenolik içerik 3350 mg GAE/100 g ile C. pseudohelephylla türünde, en 
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düĢük toplam fenolik miktarı ise 660 mg GAE/100 g ile C. azarolus türünde 

bulunmuĢtur. Yapılan çalıĢmada koyu kırmızı ve kırmızı renkli meyvelere sahip 

genotiplerde daha yüksek fenolik madde belirlenmiĢtir.  

Çoklar ve ark (2016), C. oriantalis alıç türlerinin fenolik profilini ve farklı 

çözgenlerin etkilerini belirlemek için yaptıkları çalıĢmada, su, metanol ve 

metanol:su karıĢımı çözücüleri kullanmıĢlardır. En yüksek toplam fenolik madde 

1243.3 mg GAE/100 g ile metanol:su karıĢımı çözücüde elde edilirken, en düĢük 

toplam fenolik madde 483.7 mg GAE/100 g le su ekstraksiyonunda elde edilmiĢtir. 

Yapılan çalıĢmada, gallik asit, protokateĢuik asit, prosiyanidin B1, kateĢin, 

prosiyanidin B2, epikateĢin, klorojenik asit, kafeik asit, epigallokateĢingallat, rutin 

ve kamferol-3-glukozit fenolik bileĢikleri tespit edilirken, en yüksek fenolik bileĢen 

miktarı metanol:su karıĢımı çözgende elde edilmiĢtir. 

Gürsoy (2016), Van ve ilçelerinde yetiĢen 4 farklı tür ve 18 alıç genotipi ile 

yaptıkları çalıĢmada alıç meyvelerinin glikoz, fruktoz, sakkaroz ve maltoz içeriğini 

belirlemiĢlerdir. Alıç türlerinde en yüksek fruktoz 17.16 g/100 g ile C. oriantalis 

var. oriantalis, en düĢük fruktoz içeriği 6.95 g/100 g C. meyeri pojark türlerinde 

elde edilmiĢtir. Glikoz 9.89 g/100 g ile 5.22 g/100 g aralığında bulunurken en 

yüksek C. oriantalis var. oriantalis türünde olduğu görülmüĢtür. Sakkaroz ise 4.96 

g/100 g ile 0.012 g/100 g aralığında en yüksek C. meyeri pojark türünde 

belirlenmiĢtir. Maltoz ise bütün türlerde düĢük oranda bulunmuĢtur.  

Çoklar ve ark. (2017), olgunlaĢmanın, alıç meyveleri üzerindeki 

fizikokimyasal etkilerini belirlemek için çalıĢma yürütmüĢlerdir. ÇalıĢmada, alıç 

meyveleri olgunlaĢmamıĢ, yarı olgun ve tam olgun olmak üzere üç farklı dönemde 

hasat edilip ve meyvelerin toplam fenolik madde içeriği metanol ekstraktında 

belirlenmiĢtir. OlgunlaĢmanın ilerlemesiyle birlikte toplam fenolik madde 

miktarının artığı tespit edilmiĢtir. 1. hasat döneminde toplam fenolik içeriği 818.30 

mg/100 g iken 3. hasat döneminde 1957.4 mg/100 g olarak ölçülmüĢtür. 

OlgunlaĢma ile birlikte gallik asit oranında artıĢ olmazken, klarojenik asit ve kafeik 

asit miktarında artıĢ olduğu belirlenmiĢtir. 
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Bardakçı ve ark (2019), Alıç taksonundan fitokimyasal kompozisyonu ve 

antioksidan potansiyeli belirlemek için, Artvin florasında yabani olarak yetiĢen alıç 

türleri ile çalıĢma yürütmüĢlerdir. ÇalıĢmada, C. monogyna, C. orentalis, C. 

pontica, C. rhipidophylla ve C. turcicus türlerine ait meyveler kullanılmıĢtır. 

Türlerin toplam fenolik maddesi C. monogyna türünde 391 mg GAE/g, C. 

oriantalis 361 mg GAE/g, C. pontica 361.39 mg GAE/g, C. rhipidophylla 360.81 

mg GAE/g ve C. turcicus türünde ise 398.48 mg GAE/g olarak bulunmuĢtur. 

Ayrıca, LC-MS/MS ile yapılan analizlerde alıç meyvelerinde vitexin, quercetin, 

chlorogenic asit, apigenin-7-0-glucoside, epicatechin, hyperoside ve luteolin 

tanımlanmıĢtır.  

Gürlen (2020), farklı alıç türleri ile yaptıkları çalıĢmada, türlere ait fenolik 

kompozisyonunu belirlemiĢlerdir. Alıç genotiplerinin meyvelerinde gallic, kateĢin, 

klorojenik, kafeik, syringic, p-coumaric, ferulik, o-coumaric, p-coumaric, vanillic, 

rutin ve quercetin fenolik bileĢenleri tanımlamıĢlardır. Catechin 51.393 mg 100g
-1

 

ile 4.140 mg 100g
-1

,  rutin 10.029 mg 100g
-1

 ile 1.019 mg 100g
-1

, Quercetin 1.823 

mg 100g
-1 

ile 0.108 mg 100g
-1

 ve caffeic 4.407 mg 100g
-1

 ile 0.624 mg 100g
-1

 

aralığında belirlenmiĢtir.  

Alirezalu (2020), Ġran‟ın farklı bölgelerinde toplanan 15 alıç türüne ait 

meyvelerinin fizikokimyasal özelliklerini araĢtırmıĢlardır. Yapılan çalıĢmada, 

toplam fenol en yüksek C. pentagyna türünde (69.12 mg GAE/g) ve en düĢük C. 

turkestanica türünde (21.19 mg GAE/g) bulunmuĢtur. Cholorogenic asit 1.16 mg/g 

ile 0.03 mg/g, vitexin 0.31 mg/g ile 0.06 mg/g, rutin 2.68 mg/g ile 0.12 mg/g 

hyperoside 2.94 mg/g ile 0.87 mg/g, isoquercetin 1.56 mg/g ile 0.24 ve quercetin 

0.06 mg/g ile 0.03 mg/g aralığında bulunmuĢtur. 

 

2.3. Moleküler Markör Tekniklerinin Alıç Türlerinde Kullanımı Üzerine 

Yapılan Çalışmalar 

Li ve Quiros (2001), tarafından geliĢtirilen SRAP markörleri ilk önce 

lahana türlerinde, daha sonra ise kabak (Ferriol ve ark, 2003), çim (Budak ve ark, 
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2004), pamuk ve diğer bitki türlerinde genetik çeĢitlilik çalıĢmalarında 

kullanılmıĢtır. Ancak ülkemiz ve dünyada Crataegus türlerinde SRAP markörleri 

ile yapılan genetik çeĢitlilik çalıĢmaları bulunmamaktadır. 

Albarouki ve ark (2007), Crataegus cinsine ait 5 farklı türden oluĢan 

genotiplerde, trnL-trnF ve psbA-trnH bölgelerini kullanarak filogenetik iliĢkilerin 

belirlenmesi için çalıĢma yürütmüĢlerdir. C. azarolus türünün sekansı (269 bp), C. 

monogyna, C. leavigita, C. rhipidophylla sekanslarıyla karĢılaĢtırıldığında, 3 adet 

nükleotit insersiyon (ekleme) ve 1 adet nükleotit delesyon (çıkarma) bölgeleri, C. 

nigra sekansı diğer türlerin sekanslarıyla karĢılaĢtırıldığında ise 5 nüklotitlik 

insersiyon ve 15 nükloititlik delesyon, bölgelerine sahip olduğu saptanmıĢtır. C. 

nigra türünün çalıĢmada yer alan diğer üyelerden farklı olduğu ve C. sinaica‟nın 

ana ebeveyninin C. monogyna olduğu bildirilmiĢtir. Ayrıca, trnL-trnF ve psbA-

trnH cpDNA bölgelerinin Crataegus cinsinde bölüm düzeyinde ayırmada uygun, 

tür seviyesinde ayırmada yetersiz olduğunu ifade etmiĢlerdir. 

Lo ve ark (2009b), Doğu Asya ve Kuzeybatı Amerika Orjinli Crataegus 

türleri arasındaki genetik iliĢkiyi, diploid, polioploidi ve Crataegus taksonlarının 

tarihsel geliĢim ve evrimi hakkında bilgi edinmek için 72 alıç türü ile çalıĢma 

yürütmüĢlerdir. Bu amaçla 4 kloroplast DNA bölgesi ve 5 çekirdek DNA bölgesi 

kullanmıĢlardır. Doğu Asya ve Kuzeybatı Amerika orjinli Crataegus türleri 

arasındaki genetik iliĢkinin antik trans-Beriangian hareketlerine dayandığını, 

Avrupa orjinli türlerin retikulasyon ve polioploide sayesinde hızlı bir Ģekilde 

farklılaĢtığını ve Doğu Asya orjinli türler arasında küçük internal farklılaĢmalar 

olduğunu bildirmiĢlerdir 

Rajeb ve ark (2010), Tunus‟ta 9 C. azaralus var. aronia genotipinde RAPD 

markörlerini kullanarak moleküler karakterizasyon çalıĢmaları yürütmüĢlerdir. 

Dokuz adet RAPD primerinden, toplamda 105 bant elde edilmiĢtir ve bantların 

81‟inin polimorfik olduğu belirlenmiĢtir. RAPD primerlerine dayanan veriler, 

popülasyonlar içinde düĢük düzeyde bir varyasyon olduğunu göstermiĢtir.  
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Yılmaz ve ark (2010), Malatya ilinin farklı bölgelerinde doğal olarak 

yetiĢen 17 alıç genotipinde, RAPD markörlerini kullanılarak genetik benzerliği 

araĢtırmıĢlardır. Crataegus cinsine ait farklı türlerin yer aldığı çalıĢmada, 10 adet 

RAPD primeri kullanılmıĢ ve 72 polimorfik bant elde edilmiĢtir. UPGMA metodu 

ile elde edilen dendrograma göre, genotipler 4 ana grup ve 1 dıĢ gruba 

ayrılmıĢlardır. Yapılan çalıĢmada, Malatya ilinde yetiĢen alıç genotipleri arasında 

% 88 oranında polimorfizm olduğunu bildirmiĢlerdir. 

Serçe ve ark (2010), Hatay il ve ilçelerinde yetiĢen farklı alıç türleri 

arasında genetik çeĢitliliği belirlemek için çalıĢma yürütmüĢlerdir. Yapılan 

çalıĢmada 3 farklı türü temsilen 15 genotip yer almıĢtır.  19 RAPD primeri 

kullanılarak yapılan analizlerde, 76‟sı polimorfik olmak üzere toplamda 107 bant 

elde edilmiĢtir. UPGMA metoduna göre dendogram oluĢturulmuĢ ve genotipler 3 

alt grup içerisinde yer almıĢtır. 1. alt grupta C. aronia var. aronia, 2. alt grupta C. 

aronia var. dentata ve 3. alt grupta C. monogyna subsp. azarella ve C. orientalis 

var. orientalis türlerinin yer aldığını bildirmiĢlerdir.   

MirAli ve ark (2011), Suriye‟nin farklı bölgelerinde yetiĢen alıç türlerine 

ait genetik iliĢkiyi belirlemek için ISSR, CAPS ve cpDNA markörleri ile çalıĢma 

yürütmüĢlerdir. Yapılan çalıĢmada 4 farklı türü temsil eden 49 genotip yer almıĢ ve 

CAPS, 22 cpDNA ve 90 endonükleaz kullanılarak yapılan analizlerde 

amplifikasyon ürün ve polimorfizm saptanmamıĢtır. ISSR analizlerinde ise, 20 

primer kullanılmıĢ, uzunlukları 100 ile 1100 arasında değiĢen, 206 polimorfik bant 

elde edilmiĢtir. Elde edilen veriler ile UPGMA yöntemine göre dendogram 

oluĢturulmuĢ ve genetik benzerlik indeksinin 0.05 ile 0.30 arasında olduğu 

belirlenmiĢtir. 

Beigmohamadi ve ark (2011), yapılan çalıĢmada 5 farklı alıç türünde, 

RAPD markörlerini kullanarak genetik çeĢitliliği araĢtırmıĢlardır. 9 RAPD 

primerinin kullanıldığı araĢtırmada, 76 bant polimorfik olmak üzere toplamda 101 

bant elde etmiĢlerdir. Elde edilen bant büyüklüklerinin 200 ile 2000 bp arasında, 

polimorfizm yüzdesinin % 62,5 ile % 90,9 arasında değiĢtiğini belirlemiĢlerdir. 
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Filogenetik dendrogram UPGMA metodu ile oluĢturulmuĢtur ve çalıĢmada yer alan 

5 farklı tür, 2 alt gruba ayrılmıĢtır. C. meyeri, C. monagyna, C. pentogyna bir grup 

içerisinde, C. aronia, C. pontica ikinci grup içerisinde yer almıĢtır.   

Rahmani ve ark (2015), Ġran‟da yetiĢen 164 C. pontica genotipi arasındaki 

genetik iliĢkiyi incelemek amacıyla, ISSR, IRAP ve SCoT markörleriyle çalıĢma 

yürütmüĢlerdir. IRAP, ISSR ve SCoT analizlerinde sırasıyla 126, 254 ve 199 bant 

elde edilmiĢtir ve bu bantların polimorfizm oranı % 90.48, % 93.37, % 83.78 

olarak belirlenmiĢtir. ISSR primerleri ile yapılan çalıĢmada en yüksek polimorfik 

bant UBC-820 ile UBC-823 primerlerinden elde edilmiĢtir. UPGMA yöntemine 

göre elde edilen dendrogramda, genotiplerin 3 alt gruba ayrıldığı ve alt grupların 

her zaman lokasyonlara göre bir dağılım göstermediği belirlenmiĢtir. 

Khiari ve ark (2015), Tunus‟un 9 farklı iklim ve coğrafik bölgesinde 

yetiĢen C. azaralus var. aronia genotiplerinin genetik çeĢitliliğini ve popülasyonun 

yapısını belirlemek için çalıĢma yürütmüĢlerdir. 86 alıç genotipi, 9 SSR markörleri 

ile incelenmiĢtir. Yapılan çalıĢmada sonucunda, bütün popülasyonda 

heterozigotluk oranının düĢük, genetik çeĢitlilik oranının yüksek olduğunu ve 

yüksek genetik çeĢitliliğe sahip, çevresel baskı altında olan C. azarole 

genotiplerinin ex situ muhafaza altına alınması gerektiğini bildirmiĢlerdir. 

Moghadam ve ark (2016), Ġran‟ın farklı bölgelerinde yetiĢen C. pontica, C. 

monogyna, C. microphyla, ve C. pentagyna olmak üzere farklı alıç türlerine ait 30 

genotipte, RAPD markörleri kullanılarak genetik çeĢitliliği araĢtırmıĢlardır. 

Yapılan çalıĢmada 10 RAPD primeri kullanılmıĢ ve 58 polimorfik bant elde 

edilmiĢtir. RAPD primerleri arasında polimorfizm bilgi içeriğinin 0.79 ile 0.64 

arasında değiĢtiği ve ortalama 0.72 olduğu belirlenmiĢtir. Elde edilen verilere göre, 

genotipler 3 ana grup altında toplanmıĢtır. 

Fang ve ark (2017), Çin‟de doğal olarak yetiĢen C. songorica Koch 

genotiplerinin, genetik kaynaklarının korunması ve rasyonel kullanımı hakkında 

temel bilgiler edinmek amacıyla fenotipik özellikleri ve ISSR markörleri ile 

genetik iliĢkileri değerlendirmiĢlerdir. AraĢtırmada, 5 farklı popülasyonu temsilen 
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92 genotip yer almıĢtır. 12 ISSR primerlerinden uzunlukları 100 ile 2000 bp 

arasında değiĢen toplam 303 bant elde edilmiĢtir. Popülasyon içinde gen çeĢitliliği, 

toplam popülasyon genetik çeĢitliliği, genetik farklılaĢma katsayısı ve gen akıĢı 

sırasıyla 0.2779, 0.3235, 0.1408 ve 3.0511 olarak belirlenmiĢtir. Yapılan 

çalıĢmada, C. songorica Koch genotipleri arasında hem fenotip hem de moleküler 

düzeyde yüksek seviyede genetik çeĢitlilik olduğu ve bu çeĢitliliğin bölgesel iliĢki 

gösterdiği belirlenmiĢtir. 

KeleĢ (2018), Yozgat ili ve çevresinde doğal olarak yetiĢen 78 adet alıç 

genotipi arasındaki genetik iliĢkiyi ISSR markörleri ile araĢtırmıĢtır. Yürütülen 

çalıĢmada 14 ISSR primeri kullanılmıĢ ve 100‟i polimorfik olmak üzere toplamda 

103 bant elde edilmiĢtir. Primerlerin polimorfizm oranının % 75 ile % 100 arasında 

değiĢtiğini, ortalama polimorfizm oranının % 97.42 olduğunu belirlemiĢlerdir. 

UPGMA yöntemine göre oluĢturulan dendrogramın 2 ana gruba ve alt gruplara 

ayrıldığını bildirmiĢlerdir. ÇalıĢmada yer alan genotipler arasında geniĢ varyasyon 

tespit edilmiĢtir.   

Emami ve ark (2018), Ġran‟ın farklı bölgelerinde yetiĢen 201 alıç 

genotipinde genetik çeĢitliliği belirlemek için, ISSR, SCoT ve SSR markörlerini 

kullanmıĢlardır. Yapılan çalıĢmada, 13 ISSR, 13 SCoT ve 11 SSR primer çifti 

kullanılmıĢtır. ISSR primerlerinden 115‟i polimorfik olmak üzere toplam 130 bant, 

SCot primerleri ile yapılan analizlerde ise 116‟sı polimorfik olmak üzere 132 bant 

elde etmiĢlerdir. SSR primerleri ile yapılan çalıĢmalarda ise 76 polimorfik bant 

belirlenmiĢtir. Yapılan çalıĢmalarda 9 SSR primer çiftinin yüksek oranda 

polimorfizm gösterdiği ve bu primerlerin genetik çeĢitliliği belirleme 

çalıĢmalarında baĢarı ile kullanılacağını bildirmiĢlerdir. 

Güney ve ark (2018), elma ve armut genotiplerinde kullanılan SSR 

primerlerinin, alıç türlerine uygulanabileceğini tespit etmek için, Yozgat il ve 

çevresinde yetiĢen 91 alıç genotipinde çalıĢma yürütmüĢlerdir. AraĢtırmada, 32 

SSR primer çifti kullanılmıĢ ve primer çifti baĢına 2 ile 21 arasında değiĢen bant 

elde edilmiĢtir. Polimorfizm bilgi içeriğinin 0.60, çalıĢmada yer alan genotipler 
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arasında benzerlik indeksinin 0.38 ile 1.00 arasında değiĢtiğini bildirmiĢlerdir. 

AraĢtırmacılar yapılan çalıĢma sonucunda, Rosaceae familyası içerisinde 

aktarılabilirliğe sahip SSR markörlerinin oldukça baĢarılı bir Ģekilde 

kullanılabileceğini bildirmiĢlerdir. 

Ma ve ark (2019), yeni nesil sekanslama tekniklerinden faydalanarak, alıç 

türlerinde genetik çeĢitlilik çalıĢmalarında kullanılabilecek EST-SSR primerleri 

geliĢtirmiĢlerdir. Yapılan çalıĢmada 300 primer çifti tasarlanmıĢ ve bunların 239 

tanesi skorlanabilir bantlar vermiĢtir. Yapılan çalıĢmada tasarlanan EST-SSR 

primer çiftlerinin agronomik potansiyele sahip alıç genotiplerinin sınıflandırma, 

tanımlama çalıĢmalarında baĢarıyla kullanılabileceğini ve gelecekte yapılacak 

çalıĢmalara temel oluĢturacağını bildirmiĢlerdir. 

Zhang ve ark (2020), Çin‟in önemli ve ekonomik türlerinden biri olan C. 

kansuensis türünün kloroplast genom dizisini, yeni nesil dizileme yöntemleriyle 

belirlemiĢlerdir. Yapılan çalıĢmada, kloroplast genom uzunluğunun 159,384 bp, 

tekrar dizilerinin (IRA ve IRB) uzunluğunun 26,384 bp, büyük kopya bölgesi 

(LSC) uzunluğunun 87,815 bp, küçük kopya bölgesi (SSC) uzunluğunun 19,282 bp 

olduğunu saptamıĢlardır. Ayrıca, C. kansuensis kloroplast genomunun 79 protein 

kodlayan gen, 30 tRNA, 4 rRNA, dahil olmak üzere 113 gen içerdiğini 

bildirmiĢlerdir. 

Gürlen ve ark (2020), Bolu il ve çevresinde yetiĢen 25 alıç genotipinde 

genetik çeĢitliliği belirlemek amacıyla iPBS resrotranspozon markörleri ile çalıĢma 

yürütmüĢlerdir. Yapılan çalıĢmada 5 primer kullanılıp, 65 polimorfik bant elde 

edilmiĢtir. Primerlerin polimorfizim oranının % 95.59 olduğu belirlenmiĢtir.  

Yapılan çalıĢmada yer alan genotiplerin tür bazında gruplara ayrıldığı ve iPBS 

markörlerinin alıç genotipleri arasında genetik çeĢitliliği belirleme çalıĢmalarında 

faydalı olacağını belirtmiĢlerdir. 
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3. MATERYAL METOD 

 

3.1. Materyal 

Tez çalıĢmasında bitkisel materyal olarak, ülkemiz florasında doğal olarak 

yetiĢen ve Tarım ve Orman Bakanlığı Tarımsal AraĢtırmalar Genel Müdürlüğü 

Kayısı AraĢtırma Enstitü Müdürlüğü Ülkesel Alıç Koleksiyon Bahçesi‟nde 

bulunan, Crataegus cinsine ait 65 genotip kullanılmıĢtır. Ayrıca, kimyasal ve 

pomolojik analizlerde kıyaslama yapmak amacıyla takson dıĢı Rosaceae 

familyasından 3 elma (Malus) ve Rhamnaceae familyasından 3 hünnap (Ziziphus 

jujuba) genotipi yer almıĢtır. ÇalıĢmanın bitkisel materyallini oluĢturan genotipler, 

kareleme sistemine göre B4, B6, B7, B8, C5 ve C6 kareleri içerisinde yer alan 

Malatya, Bingöl, KahramanmaraĢ, Gaziantep, Mersin, Aksaray ve GümüĢhane 

illerinde yapılan survey çalıĢmalarıyla belirlenip, örnekler alınmıĢtır. 

Ülkesel Alıç Koleksiyon Bahçesi‟nde yetiĢtirilen 12 alıç genotipi çalıĢma 

içerisinde yer almıĢtır. Bu genotipler, Tarımsal AraĢtırmalar Genel Müdürlüğü 

desteği ile yürütülen; “Alıç Genetik Kaynaklarının Toplanması, Muhafazası ve 

Değerlendirilmesi” isimli proje çalıĢmalarında belirlenmiĢtir. Mersin (40 -1-1, 40-

1-2, 45-1, 46-1-1 ve 46-1-2 nolu genotipler), Hatay (50-1 ve 50-2 nolu genotipler) 

ve Malatya (5, 6, 7, 8 ve 9 nolu genotipler) illerinde yapılan survey çalıĢmalarıyla 

tespit edilip, aĢı ile çoğaltılmıĢlardır. 

AraĢtırma materyalini oluĢturan genotiplerde fenolojik gözlem, pomolojik 

ve kimyasal analizler yapılmıĢtır. Ayrıca bu genotiplerde moleküler 

karakterizasyon çalıĢmaları yürütülmüĢtür. AraĢtırmada incelenen genotiplere ait 

genotip numaraları, taksonomisi, lokasyon ve yükselti değerleri çizelge 3.1‟de 

sunulmuĢtur. 
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Çizelge 3.1.  AraĢtırma materyalinin genotip numaraları, taksonomisi, lokasyon ve 

yükselti değerleri 

No Genotip No Taksonlar Lokasyonlar ve Yükseltiler 

1 5 No 
Crataeges monogyna var. 

lasiocarpa (Lange) K.I.Chr. 

Kayısı Araştırma Ens. Md. Alıç 

Koleksiyon Parseli Malatya İli 

Battalgazi ilçesi; 998 m 

 

2 6 No 
Crataeges monogyna var. 

lasiocarpa (Lange) K.I.Chr. 

Kayısı Araştırma Ens. Md. Alıç 

Koleksiyon Parseli Malatya İli 

Battalgazi ilçesi; 998 m 

 

3 7 No 
Crataeges monogyna var. 

lasiocarpa (Lange) K.I.Chr. 

Kayısı Araştırma Ens. Alıç 

Koleksiyon Parseli Malatya İli 

Battalgazi ilçesi; 998 m 

 

4 8 No 
Crataeges monogyna var. 

lasiocarpa (Lange) K.I.Chr. 

Kayısı Araştırma Ens. Md. Alıç 

Koleksiyon Parseli Malatya İli 

Battalgazi ilçesi; 998 m 

 

5 9 No 
Crataeges monogyna var. 

lasiocarpa (Lange) K.I.Chr. 

Kayısı Araştırma Ens. Md.  Alıç 

Koleksiyon Parseli Malatya İli 

Battalgazi ilçesi; 998 m 

 

6 7 - 1 
Carataegus monogyna 

Jacq. subsp. azarella (Gris) 

Malatya ili Akçadağ ilçesi; 

Sultansuyu mevkii;  924 m 

7 8 - 1 
Crataegus orientalis Pallas 

ex Bieb. orientalis 

Malatya ili Hekimhan ilçesi; 

Erecek mevkii; 1673 m 

8 8 - 5 
Crataegus orientalis Pallas 

ex Bieb. orientalis 

Malatya ili Hekimhan ilçesi; 

Erecek mevkii; 1671m 

9 8 - 6 Crataegus spp. 
Malatya ili Hekimhan ilçesi; 

Erecek mevkii; 1674 m 
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Çizelge 3.1.‟in devamı 

No Genotip No Taksonlar Lokasyonlar ve Yükseltiler 

10 8 - 7 
Crataegus aronia L. Bosc. 

Ex. DC. var. aronia 

Malatya ili, Hekimhan ilçesi, 

Erecek mevkii; 1617 m 

11 16 - 1 
Crataegus aronia L. Bosc. 

Ex. DC. 

Malatya ili, Yeşilyurt ilçesi, 

Seyituşağı mevkii 1359 m 

12 16 - 4 Crataegus spp. 
Malatya ili, Yeşilyurt ilçesi, 

Seyituşağı mevkii 1355 m 

13 16 - 6 Crataegus spp. 
Malatya ili, Yeşilyurt ilçesi, 

Seyituşağı mevkii 1373 m 

14 16 - 7 Crataegus spp. 
Malatya ili Yeşilyurt ilçesi; 

Seyituşağı mevkii 1375 m 

15 17 - 1 
Crataegus aronia L. Bosc. 

var. dentata Browichz 

Malatya ili Arguvan ilçesi; Eymir 

mevkii 1219 m 

16 18 - 1 Crataegus pontica C. Koch. 
Malatya ili Arguvan ilçesi; Kızık 

mevkii 1423 m 

17 18 - 2 
Crataegus aronia L. Bosc. 

Ex. DC. var. aronia 

Malatya ili Arguvan ilçesi; Kızık 

mevkii 1424 m 

18 18 - 7 Crataegus x sinacia Boiss. 
Malatya ili Arguvan ilçesi; 

Güngören  mevkii 1375 m 
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Çizelge 3.1.‟in devamı  

No Genotip No Taksonlar Lokasyonlar ve Yükseltiler 

19 20 - 1 Crataegus meyeri Pojark 
Malatya ili, Hekimhan ilçesi;        

1671 m 

20 20 - 2 Crataegus spp. 
Malatya ili, Hekimhan ilçesi;         

1671 m 

21 20 - 3 Crataegus spp. 
Malatya ili Hekimhan ilçesi;          

1571 m 

22 20 - 4 
Crataegus azarolus var. 

azarolus L. 

Malatya ili, Hekimhan ilçesi;           

1571 m 

23 37 - 1 
Crataegus pentagyna Walds 

& Kit. Ex. Willd. 

Bingöl ili, Merkez, Ağaçeli 

mevkii 1592 m 

24 37 - 2 
Crataegus pentagyna Walds 

& Kit. Ex. Willd. 

Bingöl ili, Merkez, Ağaçeli 

mevkii 1344 m 

25 40 - 1 - 1 
Crategus orientalis Pallas ex 

Bieb. var. obtusata Browicz 

Kayısı Araştırma Ens. Alıç 

Koleksiyon Parseli Malatya İli 

Battalgazi ilçesi; 998 m 

 

26 40 - 1 - 2 
Crategus orientalis Pallas ex 

Bieb. var. obtusata Browicz 

Kayısı Araştırma Ens. Alıç 

Koleksiyon Parseli Malatya İli 

Battalgazi ilçesi; 998 m 

 

27 43 - 1 
Crategus orientalis Pallas ex 

Bieb. var. obtusata Browicz 

Mersin ili Silifke ilçesi;  

Balandız mevkii; 1007 m 
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Çizelge 3.1.‟in devamı  

No Genotip No Taksonlar Lokasyonlar ve Yükseltiler 

28 45 - 1 Crataegus sinacia BOISS. 

Kayısı Araştırma Ens. Alıç 

Koleksiyon Parseli Malatya İli 

Battalgazi ilçesi;      998 m 

 

29 46 - 1 - 1 
Crataegus aronia L. Bose ex. 

DC. 

Kayısı Araştırma Ens. Alıç 

Koleksiyon Parseli Malatya İli 

Battalgazi ilçesi;      998 m 

 

30 46 - 1 - 2 
Crataegus aronia L. Bose ex. 

DC. 

Kayısı Araştırma Ens. Alıç 

Koleksiyon Parseli Malatya İli 

Battalgazi ilçesi;      998 m 

 

31 50 - 1 
Crategus orientalis Pallas ex 

Bieb. var. obtusata Browicz 

Kayısı Araştırma Ens. Alıç 

Koleksiyon Parseli Malatya İli 

Battalgazi ilçesi;      998 m 

 

32 50 - 2 
Crategus orientalis Pallas ex 

Bieb. var. obtusata Browicz 

Kayısı Araştırma Ens. Alıç 

Koleksiyon Parseli Malatya İli 

Battalgazi ilçesi;      998 m 

 

33 55 - 1 Crataegus spp. 
Malatya Akçadağ ilçesi; 

Resuluşağı mevkii 1551 m 

34 56 - 1 
Crataegus microphylla C. 

Koch. 

Malatya Akçadağ ilçesi; 

Resuluşağı mevkii 1521 m 

35 57 - 1 

Crataeges monogyna 

Jacq. var. lasiocarpa (Lange). 

K.I.Chr. 

Malatya Akçadağ ilçesi; 

Doğanlar mevkii 1524 m 

36 58 - 1 Crataegus x sinacia Boiss. 
Malatya Akçadağ ilçesi;  

Muratlı mevkii 1179 m 
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Çizelge 3.1.‟in devamı  

No Genotip No Taksonlar Lokasyonlar ve Yükseltiler 

37 59 - 1 Crataegus longipes Pojark 
Malatya Akçadağ ilçesi; Muratlı 

mevkii 1122 m 

38 63 - 1 
Crataegus microphylla C. 

KOCH 

Gümüşhane Merkez; Develi 

mevkii 826 m 

 

39 63 - 2 Crataegus spp. 

Gümüşhane Merkez; Develi 

mevkii 826 m 

 

40 64 - 2 
Crataegus X bornmuelleri 

Zabel 

Gümüşhane ili Alucra ilçesi; 

Samat mevkii 1124 m 

41 65 - 1 
Crataegus tanacetifolia 

(Lam.) Pers. 

Gümüşhane ili Alucra ilçesi; 

Samat mevkii 1132 m 

42 66 - 1 
Crataegus tanacetifolia 

(Lam.) Pers. 

Gümüşhane ili Alucra ilçesi; 

Bozköy mevkii 1136 m 

43 70 - 1 
Crataegus monogyna var. 

lasiocarpa (Lange) K.I.Chr. 

Aksaray ili Merkez; Yenipınar, 

Kütüklü mevkii 928 m 

44 70 - 2 
Crataegus monogyna var. 

lasiocarpa (Lange) K.I.Chr. 

Aksaray ili Merkez; Yenipınar, 

Kütüklü mevkii 932 m 

45 72 - 1 Crataegus orientalis Pallas 
Aksaray ili Güzelyurt ilçesi; Ilısu 

mevkii 913 m 
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Çizelge 3.1.‟in devamı  

No Genotip No Taksonlar Lokasyonlar ve Yükseltiler 

46 72 - 2 Crataegus orientalis Pallas 
Aksaray ili Güzelyurt ilçesi; Ilısu 

mevkii 914 m 

47 81 - 1 
Crataegus azorolus L. var. 

aronia 

Gaziantep ili Merkez; 

Kuzeyşehri mevkii 914 m 

48 81 - 2 
Crataegus azorolus L. var. 

aronia 

Gaziantep ili Merkez; 

Kuzeyşehri mevkii 920 m 

49 81 - 3 
Crataegus azorolus L. var. 

aronia 

Gaziantep ili Merkez; 

Kuzeyşehri mevkii 918 m 

50 82 - 1 Crataegus spp.. 
Gaziantep ili Merkez; 

Kuzeyşehri mevkii 900 m 

51 88 - 1 
Crataegus azorolus L. var. 

aronia 

Kahramanmaraş ili Pazarcık 

ilçesi; Araban mevkii 1438 m 

52 88 - 2 
Crataegus azorolus L. var. 

aronia 

Kahramanmaraş ili Pazarcık 

ilçesi; Araban mevkii 1420 m 

53 90 - 1 
Crataegus azarolus var. 

pontica (C .Koch) K.I.Chr. 

Malatya ili Arapgir ilçesi; Eski 

Arapgir mevkii 994 m 

54 90 - 2 
Crataegus azarolus var. 

pontica (C .Koch) K.I.Chr. 

Malatya ili Arapgir ilçesi; Eski 

Arapgir mevkii 1187 m 
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Çizelge 3.1.‟in devamı  

No Genotip No Taksonlar Lokasyonlar ve Yükseltiler 

55 91 - 1 Crataegus spp. 
Malatya ili Arapgir ilçesi; Gözeli 

mevkii 1414 m 

56 91 - 2 
Crataegus azarolus var. 

azarolus L. 

Malatya ili Arapgir ilçesi; Gözeli 

mevkii 1411 m 

57 91 - 3 Crataegus longipes Pojark 
Malatya ili Arapgir ilçesi; Gözeli 

mevkii 1412 m 

58 92 - 1 
Crataegus orientalis Pallas 

ex Bieb. orientalis 

Malatya ili Arapgir ilçesi; 

Merkez 1386 m 

59 97 - 1 Crataegus monogyna Jacq. 
Malatya ili Doğanşehir ilçesi; 

Dedeyazı mevkii 1328 m 

60 97 - 2 
Crataegus azarolus var. 

aronia L. 

Malatya ili Doğanşehir ilçesi; 

Polatderesi mevkii 1215 m 

61 99 - 1 
Crataegus monogyna Jacq. 

subsp. monogyna Jacq. 

Malatya ili Pötürge ilçesi; 

Nohutlu mevkii 1510 m 

62 99 - 2 
Crataegus azarolus var. 

azarolus L. 

Malatya ili Pötürge ilçesi; 

Nohutlu mevkii 1527 m 

63 99 - 3 Crataegus longipes Pojark 
Malatya ili Pötürge ilçesi; 

Nohutlu mevkii 1527 m 
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Çizelge 3.1.‟in devamı  

No Genotip No Taksonlar Lokasyonlar ve Yükseltiler 

64 99 - 4 

Crataegus orientalis Pall. ex 

M.Bieb. subsp. szovitsii 

(Pojark.) K.I.Chr 

Malatya ili Pötürge ilçesi; 

Nohutlu mevkii 1524 m 

65 99-5 
Crataegus azarolus var. 

azarolus L. 

Malatya ili Pötürge ilçesi; 

Nohutlu mevkii 1524 m 

66 Bingöl( Elma) 
Malus  

Rosaceae 

Bingöl ili Merkez; Ağaçeli 

mevkii 1344 m 

67 
Bannazı 1 

(Elma) 

Malus  

Rosaceae 

Malatya ili Merkez; Banazı 

mevkii 1004 m 

68 
Bannazı 2  

(Elma) 

Malus  

Rosaceae 

Malatya ili Merkez; Banazı 

mevkii 1007 m 

69 Hünnap 1 
Ziziphus jujuba  

Rhamnaceae 

Kayısı Araştırma Ens. Hünnap 

Adaptasyon Parseli Malatya İli 

Battalgazi ilçesi;    998 m 

70 Hünnap 2 
Ziziphus jujuba   

Rhamnaceae 

Kayısı Araştırma Ens. Hünnap 

Adaptasyon Parseli Malatya İli 

Battalgazi ilçesi;    998 m 

71 Hünnap 3 
Ziziphus jujuba    

Rhamnaceae 

Kayısı Araştırma Ens. Hünnap 

Adaptasyon Parseli Malatya İli 

Battalgazi ilçesi;    998 m 

 

AraĢtırmada yer alan genotiplerin yetiĢtiği bölgelere, çiçeklenme (Mayıs - 

Haziran) ve meyve olgunlaĢma dönemlerinde (Eylül-Ekim) arazi gezileri 

yapılmıĢtır. Belirlenen genotiplerden, çiçek, sürgün, yaprak ve meyve örnekleri 

alınmıĢtır. Alınan çiçek, sürgün, yaprak ve meyve örnekleri tür teĢhislerinde, 

meyve örnekleri pomolojik ve kimyasal analizlerde, yaprak örnekleri moleküler 
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karakterizasyon çalıĢmalarında kullanılmıĢtır. Meyveler, ağacı temsilen 4 

yönünden toplanmıĢtır. Meyve ve yaprak örnekleri laboratuvara soğutmalı 

koĢullarda taĢınmıĢtır. ÇalıĢmada kullanılan bitkisel materyallerin meyvelerine ait 

görüntüler ġekil 3.1‟de sunulmuĢtur.   

 

              

5 No                                      6 No                                      7 No 

              

7 – 1                                      8 No                                      8 - 1 

             

    8 – 5                                     8 – 6                                     8 – 7 

ġekil.3.1.‟in devamı 
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9 No                                      16 – 1                                 16 – 4  

 

            

                16 – 6                                 16 – 7                                  17 – 1 

 

                

            18 – 1                                    18 – 2                                   18 – 7 

ġekil.3.1.‟in devamı 
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              20 – 1                                   20 – 2                                     20 – 3 

 

             

              20 – 4                                    37 – 1                                    37 – 2 

 

            

           40 – 1 – 1                        40 – 1 – 2                             43 – 1 

ġekil.3.1.‟in devamı  
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               45 – 1                                   46 – 1 – 1                           46 – 1 – 2  

 

              

          50 – 1 – 1                                  50 – 1 – 2                               55 – 1  

 

             

 56 – 1                                    57 – 1                                       58 – 1  

ġekil.3.1.‟in devamı  
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              59 – 1                                    63 – 1                                     63 – 2  

 

             

  66 – 1                                      70 – 1                                    70 – 2  

 

           

    72 – 1                                 72 – 2                                      81 – 1  

ġekil.3.1.‟in devamı  
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              81 – 2                                      81 – 3                                     88 – 1  

 

          

    88 – 2                                 90 – 1                                   90 – 2 

 

         

     91 – 1                                91 – 2                                     91 – 3  

ġekil.3.1.‟in devamı  
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  92 – 1                                 97 – 1                                     97 – 2  

 

                  

      99 – 1                              99 – 2                                    99 – 3  

 

           

    99 – 4                                   99 – 5                                  Bingöl Elma 

ġekil.3.1.‟in devamı  
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          Bannazı 1                                 Bannazı 2                             Hünnap 1 

 

        

Hünnap 2                              Hünnap 3 

ġekil. 3.1. ÇalıĢmada kullanılan bitkisel materyallerin meyvelerine ait görüntüler 

 

Genotiplerin yetiĢtiği bölgelere ait habitat ve koordinat bilgileri kayıt altına 

alınmıĢ ve toplanan her örneğin fotoğrafları çekilmiĢtir. Tez çalıĢmasında yer alan 

fotoğrafların tamamı, survey çalıĢmalarında çekilen fotoğraflardır. ÇalıĢmada yer 

alan bazı genotiplerin koordinat bilgileri ġekil 3.2, ġekil 3.3. ve ġekil 3.4.‟te 

sunulmuĢtur. 
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ġekil. 3.2. Alıç Koleksiyon Parsel‟inde yer alan genotiplerin konumu 

 

 
ġekil. 3.3. Malatya ili Hekimhan ilçesinde yer alan genotiplerin konumu 
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ġekil. 3.4. Bingöl ili Ağaçeli mevkide yetiĢen genotiplerin konumu  

 

3.2. Metod  

3.2.1. Tür Tespitleri  

Toplanan bitki örnekleri, herbaryum hazırlama tekniklerine uygun Ģekilde 

kurutulup, herbaryumlar hazırlanmıĢtır. Herbaryumlar, mikroskop ve çıplak göz ile 

incelenmiĢtir. Meyve iriliği-rengi, çekirdek sayısı, çiçeklerin rengi-Ģekli, kalix 

kalıntıları, yaprak rengi-Ģekli ve genotiplere ait habituslar değerlendirilmiĢtir. Alıç 

türleri ile yapılan çalıĢmalar ve Türkiye‟de doğal yetiĢen alıç türlerinin tanı 

anahtarı dikkate alınarak, tür teĢhisleri Prof. Dr. Tuncer TaĢkın tarafından 

yapılmıĢtır.   

Türkiye‟de doğal yetiĢen alıç türlerinin tanı anahtarı aĢağıda verilmiĢtir 

(Yıldız, 2018). 

 

1. DiĢi organ boyuncuğu (2-) 3-5 

2. Meyve soluk turuncudan hafifce kırmızıya .......................................C. peshmenii 

2. Meyve siyah, sarımsı, turuncu veya kırmızı 

3. Meyve kırmızıdan koyu kırmızıya .......................................................C. turcicus 

3. Meyve siyah, siyahımsı mor, sarımsı, turuncu veya kırmızı, tüysüz  
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4. Meyve siyah ...................................................................................... C. pentagyna  

4. Meyve sarımsı, turuncu veya kırmızı  

5.Yaprak diĢleri salgı bezesiz................................................................. C. orientalis  

5.Yaprak diĢleri salgı bezeli  

6.Yapraklar 1,5–2,5 (-5)cm................................................................ C. tanacetifolia  

6.Yapraklar 3-5 cm........................................................................ C. x bornmuelleri 

1. DiĢi organ boyuncuğu 1-3  

7. DiĢi organ boyuncuğu 2-3  

8.Meyve sarımsı veya turuncu ..................................................................C. azarolus  

8.Meyve kırmızı veya siyahımsı mor 

9.Meyve siyahımsı mor.......................................................................... C. caucasica 

9.Meyve kırmızı........................................................................................C. yaltirikii 

7.DiĢi organ boyuncuğu 1-2 (-4)  

10.Meyve (1-)2(-4) çekirdekli............................................................C.x rubrinervis  

11.Meyve 1 (-2) çekirdekli 

11.Çiçekli sürgünlerin ucuna yakın yapraklar 4-5 cm .................C. heterophylloides 

12.Çiçekli sürgünlerin ucuna yakın yapraklar 2,5 – 4,2 cm .....................C. longipes 

10.Meyve kırmızı ya da turuncumsu-kırmızı 

13.Yapraklar bölmeli..............................................................................C. monogyna 

13.Yapraklar bölmeli değil 

15.Yaprak ayası lobları salgı tüylü ...................................................... C.x yosgatica  

15.Yaprak ayası lobları salgı tüysüz 

16.Çiçek kurulu tüysüz 

15.Meyve yumurtamsı-eliptik................................................................... C.x sinaica 

17.Meyve küremsi veya hafifce ters yumurtamsı 

18.Meyve çekirdeği 1-2 adet.................................................................... C. ambigua 

18.Meyve çekirdeği 2-3 adet..............................................................C. christensenii 

16.Çiçek kurulu tüylü...................................................................................C. meyeri 

14.DiĢi organ boyuncuğu 1 

19.Yapraklar 1-3 cm ...........................................................................C. microphylla 

19.Yapraklar genellikle 3 cm uzun 
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20. Meyve koyu mor 

21.Yaprakların taban lobları arası boĢlukları derin.......................... C.× browicziana 

21.Yaprakların taban lobları arası derin değil ..................................C. rhipidophylla 

20. Meyve kırmızı, kahverengimsi-kırmızı veya bilinmiyor 

22.Çiçekli sürgünler üzerindeki yapraklar genellikle 5 loblu ................C. monogyna 

22.Çiçekli sürgünler üzerindeki yapraklar genellikle 3 loblu 

23.Çiçekli sürgünlerin tüm kulakçıkları veya çoğu düz veya hemen hemen düz 

………………………………………………………………...…………. C. sinaica 

23.Çiçekli sürgünlerin tüm kulakçıklar ya da çoğu, hemen hemen düzensiz testere  

diĢli .........................................................................................C. pseudoheterophylla 

24.Stiluslar 3-5 ; meyve 3-5 endokarpli  

25.Infloresens gevĢek; pedunkul ve pediseller uzun 

26.Yaprak tabanı turunkat veya geniĢ kuneat .......................................C . pentagyna 

26.Yaprak tabanı dar kuneat veya kuneat ....................................................C. davisii 

25.Ġnfloresens sık pedinkul ve pediseller kisa 

 27.Yaprak salgi tüyü – testere diĢli  

28.Yaprak 1,5- 2,5(-5 cm), seyrek , villoz, yeĢil ............................... C. tanacetifolia  

28.Yaprak 3-5 cm, sik, gri-villoz ....................................................C x bornmuelleri  

27.Yaprak salgı tüysüz  

29.Meyve kırmızımsı- turuncu; endokarplar (4)-5; kaliks meyvede geriye 

dönük................................................................C.orientalis  

29.Meyve kırmızı; endokarplar (2-)3-4; kaliks meyvede araya 

yayılmı.......................................................................................................C. szovitsii  

24.Stiluslar 1-3; meyve 1-3 endokarpli  

30.Dallar dikensiz; meyve 15-25 mm çapında............................................ C.pontica  

30.Dallar dikenli; meyve 12-18 mm çapında ............................................. C.aronica  

31.Stiluslar 1-2; 1-2 endokarpli 32.Yaprak alttaki loplari parçalanmıĢ  

33.Çiçekler 8-15 mm çapında ......................................C. monogyna subsp. azarella 

 33.Çicekler yaklasik 17 mm çapında ........................................................ C.stevenii  

32.Yaprak lopları parçalanmamıĢ  

31.Stiluslar 2; meyve 2 endokarpli  
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34.Infloresans çıplak; yapraklar çıplak  

35.Meyve ovoid- elipsoid; ..........................................................................C. sinacia  

35.Meyve küremsi.......................................................................... C. atrosanguinea 

34.Ġnfloresans ve yapraklar( alt yüzeyleri tüylü)  

36.Meyve ovoid küremsi...............................................................................C.meyeri  

36.Meyve elipsoid ..................................................................................C. dikmensis 

31.Stilus 1; meyve 1 endokarpli  

37.Yapraklar 1-3 cm meyve dik sepalli ..............................................C. microphylla 

37.Yaprak genellikle 3 cm den uzun, meyve geriye dönmüĢ sepalli  

38.Meyve koyu mor .............................................................................C. curvisepala 

38.Meyve kırmızı, kahverengimsi kırmızı veya rengi bilinmiyor  

39.Yapraklar genellikle 5 loplu üst loplar genellikle dar yarıklı ........... C.monogyna  

39.Yapraklar 3 loblu veya loblar diĢlerle yer değiĢtirmiĢ 

40.Yaprak alt yüzü yeĢil ..............................................................................C.sinacia 

40.Yapraklar alt yüzü mavimsi yeĢil........................................C.pseudoheterophylla 

 

Herbaryum örnekleri ġekil.3.5‟te ve araĢtırmada yer alan genotiplere ait 

ağaç formu görüntüleri ġekil.3.6‟da sunulmuĢtur. 

 

                              
ġekil. 3.5. Herbaryum örnekleri 
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ġekil. 3.6. Survey gezileri sırasında belirlenen genotiplere ait ağaç formları 

 

3.2.2. Fenolojik Gözlemler 

3.2.2.1. Çiçeklenme ve Meyve Olgunlaşma Tarihleri  

ÇalıĢmada yer alan alıç genotiplerine ait çiçek açma ve meyve olgunlaĢma 

tarihleri gözlemsel olarak belirlenmiĢtir. Alıç meyvelerinin olgunlaĢmasına dair 

kriterler olmadığı için, meyvelerin kendilerine özgü renk, tat ve aromayı 

kazandıkları tarihler olgunlaĢma tarihi olarak kabul edilmiĢtir. Farklı meyve 

rengine sahip alıç genotiplerinin olgunlaĢma dönemlerindeki görüntüleri ġekil 

3.7‟de gösterilmiĢtir.  
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ġekil. 3.7. OlgunlaĢma dönemindeki alıç meyveleri 
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3.2.3. Pomolojik Özellikler 

3.2.3.1. Meyve Boyutları (mm) 

Meyvelerin en ve boy ölçümleri alınmıĢ, ölçümler 0,01 mm‟ye duyarlı 

kumpasla (Tronic) yapılmıĢtır (ġekil 3.8). 

 

                               
ġekil. 3.8. Meyve en ve boy ölçümleri 

 

3.2.3.2. Meyve Ağırlığı (g) 

ÇalıĢmada yer alan alıç genotiplerine ait meyvelerin ağırlığı, 0,01 g‟a 

duyarlı terazi (Shimadzu AUX-220) ile ölçülmüĢtür. 

 

3.2.3.3. Çekirdek Ağırlığı (g) 

Meyve çekirdeklerinin ağırlığı, 0,01 g‟a duyarlı terazi (Shimadzu AUX-

220)  ile ölçülmüĢtür. 

 

3.2.3.4. Meyve Et / Çekirdek Oranı (%) 

Meyvelere ait, meyve eti ağırlığının, çekirdekli bütün meyvenin ağırlığa 

oranı Ģeklinde hesaplanmıĢtır. Sonuçlar, % olarak ifade edilmiĢtir. 
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3.2.3.5. Renk Tayini  

Proje çalıĢmaları kapsamında değerlendirilen alıç genotiplerine ait 

meyvelerin renk ölçümleri Minolta CR-200 renk tayin cihazı ile yapılmıĢtır. 

L*a*b* renk tayin sisteminde nesnelerin rengi birbirine dik üç eksen ile ifade 

edilir. L*
 

değeri renklerin parlaklıklarında oluĢan değiĢimi gösterir. a* ve 

b*değerleri ise yatay düzlemde iki eksen kullanılarak tanımlanır. a* değeri yeĢilden 

kırmızıya doğru olan renk değiĢimini, b* değeri ise sarı ile mavi arasında ki renk 

değiĢimini ifade eder. ġekil 3.9.„da L*, a*, b* değerleri gösterilmiĢtir.  

 

 
ġekil. 3.9. L,a,b değerleri renk skalası 

 

3.2.4. Kimyasal Analizler 

3.2.4.1. pH 

Örneklerden elde edilen meyve suyunda, cam elektrotlu dijital pH metre 

(Thermo Orion 2 Star) ile pH değerlerinin ölçümü yapılmıĢtır. 

 

3.2.4.2. Suda Çözünür Kuru Madde (SÇKM %) 

Örnekler laboratuvarda meyve sıkacağı yardımıyla sıkılıp, elde edilen 

meyve suyunda SÇKM içeriği el refraktometresi (Atago) ile  %  olarak 

belirlenmiĢtir.  
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3.2.4.3. Titre Edilebilir Asitlik (%) 

Her uygulamaya ait meyve örneklerinden elde edilen meyve suyundan 10 

mL alınıp, saf su ile 100 mL'ye tamamlanmıĢtır. pH metrede 8.1 değeri okunana 

kadar 0.1 N NaOH çözeltisi ile titre edilmiĢtir (ġekil 3.10). Sonuç malik asit 

cinsinden % olarak aĢağıdaki formüle göre hesaplanmıĢtır.  

Asitlik (%) = [NaOH Faktörü x NaOH deriĢimi x NaOH sarfiyatı x malik 

asit sabiti (0.0075) x 100] / Alınan meyve suyu miktarı (ml) değer olarak 

belirtilmiĢtir. 

 

 
ġekil. 3.10. Alıç meyve sularının titrasyonu 

 

3.2.4.4. Meyvelerde C Vitamin Analizleri (mg/100 g) 

2.5 g tartılan örnekler, alüminyum folyo ile sarılı 50 mL‟lik santrifüj 

tüpleri içerisine alınmıĢtır. Örnekler, 5 mL %6‟lık (W/V) metafosforik asit (Sigma, 
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M6285, %33.5) çözeltisi içinde 15 saniye süre ile dakikada 24000 devirde 

homojenize edilmiĢtir. Homojenizasyon iĢleminden hemen sonra, 1 ºC sıcaklıkta 

dakikada 14000 devirde 10 dk. süre ile santrifüj edilmiĢtir. Üst faz sıvısından bir 

miktar alınarak 0.45 μm‟lik filtreden geçirilip, HPLC (Shimadzu marka yüksek 

basınçlı sıvı kromatografi sistemi) cihazına enjekte edilmiĢtir. Mobil faz olarak, pH 

2.2‟ye ayarlanmıĢ ultra saf su kullanılmıĢtır. Okumalar HPLC– DAD sisteminde 

yapılmıĢtır (Cemeroğlu, 2007). 

 

3.2.4.5. Meyvelerde Şeker Bileşenleri Analizleri (g/100 g) 

AraĢtırmada, alıç meyvelerinde Ģeker analizleri fruktoz, glikoz ve sakkaroz 

standartlarından faydalanılarak yapılmıĢtır.  Meyve ekstrakları, 0.5 g kapaklı deney 

tüpüne alınmıĢtır. Deney tüplerinin üzerine 5 mL saf su eklenip, vorteks yardımı ile 

karıĢtırılmıĢtır. Örnekler, 6500 rpm‟de 5 dk santrifüj edildikten sonra üst fazdan bir 

miktar alınıp 0.45 µm‟lik membran filtreden geçirilmiĢtir. Filitre edilmiĢ meyve 

süzüntülerinde, HPLC-RID Shimadzu marka yüksek basınçlı sıvı kromatografi 

sistemi) sistemi yardımıyla glikoz, fruktoz ve sakkaroz miktarı belirlenmiĢtir. 

Yapılan Ģeker bileĢenleri analizlerinde, mobil faz olarak asetonitril:su (73:27) 

karıĢımı kullanılmıĢtır. Ekstrakların Ģeker analizine hazırlanması ġekil 3.11‟de 

sunulmuĢtur. 
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ġekil. 3.11. Meyve süzüntülerinin hazırlanması 

 

3.2.4.6. Toplam Fenolik İçeriğin Belirlenmesi (mg GAE/100 g) 

Alıç örneklerinin toplam fenolik madde içeriğinin belirlenmesinde Folin–

Ciocalteau metodu kullanılmıĢtır ve elde edilen sonuçlar gallik asit eĢdeğeri olarak 

ifade edilmiĢtir. Meyve örneklerinden hazırlanan ekstraktlardan 50 µL alınıp 

üzerine 950 µL su eklenmiĢtir. Daha sonra, çözeltilerin üzerine 1 mL Folin-

Ciocatue çözeltisi eklenerek ve 3 dk bekletilmiĢtir. Bu süre sonunda 1 mL %2‟lik 

Na2CO3 çözeltisi eklenmiĢ ve çözeltiler karanlık ortamda 1 saat bekletilmiĢtir. 

Çözeltilerin absorbansları 760 nm dalga boyunda (Shimadzu marka UV - 1208) 

ölçülmüĢtür (Hwang ve ark., 2001). Ölçüm aĢaması ġekil 3.12‟de sunulmuĢtur. 
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ġekil. 3.12. Çözelti absorbanslarının spektrofotometrik ölçümleri 

 

3.2.4.7. Fenolik Bileşenlerin HPLC’ de Tayini (mg/100g) 

AraĢtırmada yer alan alıç meyvelerinin fenolik bileĢenlerinin belirlenmesi 

çalıĢmalarında, HPLC-DAD sisteminden (Shimadzu marka, DAD dedektörü, C18 

250 x 4.6 mm 5µm partikül çapına sahip kolon) faydalanılmıĢtır. Meyvelerden 

hazırlanan ekstraktlardan 1 mL alınıp, 0,45 µm‟lik filtreden geçirilmiĢtir ve 

HPLC‟ye enjekte edilmiĢtir.  Mobil faz A % 4.5 formik asit ve mobil faz B 

asetonitril olmak üzere iki ayrı mobil faz kullanılmıĢtır. Yapılan analizlerde 

gradientli elusyon uygulanmıĢtır. Fenolik bileĢenlerin HPLC‟de belirlenmesi 

analizlerinde uygulanan gradient programı ve koĢulları çizelge 3.2.‟de 

sunulmuĢtur. 

 

Çizelge 3.2. HPLC sisteminde kullanılan gradient programı ve koĢulları 
Analiz Süresi 

(dk) 
Çözgen 

(B) 
Akış Hız 
(mL/dk) 

Sıcaklık 
(°C) 

Dalga Boyu 
(Λ) 

0,01 0 1 30  

7 5 1 30 271, 273, 

12 15 1 30 278, 279 

20 40 1 30 325, 354 

25 100 1 30  

30 100 1 30  

40 5 1 30  
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3.2.5. Moleküler Analizler 

ÇalıĢmada yer alan 65 alıç genotipinin moleküler karakterizasyon 

çalıĢmaları, ISSR, SRAP ve SSR markörleri ile gerçekleĢtirilmiĢtir. Bu amaç ile 

survey çalıĢmalarında belirlenmiĢ olan genotiplerden yaprak örnekleri alınmıĢtır. 

Alınan yaprak örnekleri, etiketlenmiĢ olarak falkon tüplerinin içerisine 

yerleĢtirilmiĢtir ve soğutmalı koĢullarda muhafaza edilerek laboratuvara 

taĢınmıĢtır.  

 

3.2.5.1 Genotiplerin DNA izolasyonu 

AraĢtırmada yer alan genotiplerin DNA izolasyon çalıĢmaları, Malatya 

Kayısı AraĢtırma Enstitü Müdürlüğü Moleküler Biyoloji laboratuvarında 

yürütülmüĢtür. Yaprakların ezilme iĢlemi roller press aletiyle gerçekleĢtirilmiĢtir. 

DNA izolasyonlarında faydalanılan tampon çözeltinin içeriği çizelge 3.3‟te 

sunulmuĢtur.   

 

Çizelge 3.3. DNA izolasyon yönteminde kullanılan ekstraksiyon bufferın içeriği 
 

Solüsyon 

 

Konsantrasyon 

CTAB %2 

NaCl (5 M) 1,4 M 

EDTA (0,5 M, pH 8,0) 0,2 M 

Tris-HCL (1 M, pH 8,0) 0,1 M 

Beta-mercaptoethanol 1.2 µl 

 

ParçalanmıĢ yaprak ve ekstraksiyon buffer karıĢımı ependorf tüplere 

alınmıĢtır. 
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 Hazırlanan tüpler, 57 °C‟ ye kadar ısıtılmıĢ su banyosunda 1 saat inkube 

edilmiĢtir. Bu zaman içerisinde, tüpler 3-4 kez ters yüz edilerek 

karıĢtırılmıĢtır. 

 Her tüpe 600 µl cloroform:octanol (24:1) ilave edilerek, ters yüz etmek 

suretiyle karıĢtırılmıĢtır. KarıĢtırılan tüpler 5 dk. 14.000 rpm‟de santrifüj 

(MicroCL 21) edilmiĢtir. 

 Bu iĢlemden sonra, süpernatant üzerine -20 °C
‟
de muhafaza edilen 550 µl 

isopropanol ilave edilmiĢ ve özenli bir Ģekilde karıĢtırılmıĢtır. 

 Hazırlanan tüpler, 2 saat süreyle – 20 °C‟de muhafaza edilmiĢtir. Bu zaman 

dilimi tamamlandıktan sonra, 2 dk 14.000 rpm‟de santrifüj edilmiĢtir. 

 Santrifüj iĢleminden sonra süpernatant dikkatli Ģekilde tüpte 

uzaklaĢtırılmıĢtır. Tüplerin içerisinde kalan pellet ise 15 dk. kurumaya 

bırakılmıĢtır.  

 Pellet kuruduktan sonra üzerine 100 µl TE (Tris-EDTA) ilave edilip 

çözülmesi sağlanmıĢtır.  

 Her tüpe önce 4 µl RNAase A ilave edilip 15 dk bekletilmiĢ ve daha sonra 

500 µl EtOH  (%100) eklenmiĢtir. Dikkatlice karıĢtırılan tüpler, 1 saat -20 

°C‟de bekletilmiĢtir.  

 Tüpler 2 dk. 14 rpm‟de santrifüj edildikten sonra süpernatant tüpten 

uzaklaĢtırılmıĢ ve pellet 15 dk kurumaya bırakılmıĢtır. 

 Kuruyan pelletin, 200 µl TE (Tris-EDTA) ilave edilerek çözünmesi 

sağlanmıĢtır. 

 Tüpler 30 saniye 2000 rpm‟de santrifüj edilip, PCR çalıĢmalarında 

kullanılmak üzere -20 °C‟de muhafaza altına alınmıĢtır.  

 

DNA izolasyon çalıĢmalarına ait görüntüler ġekil 3.13‟te sunulmuĢtur. 
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ġekil. 3.13. DNA izolasyon aĢamaları 

 

3.2.5.2. DNA Kalite ve Kantitesinin Belirlenmesi   

Ġzole edilen DNA‟lardan 1 µl örnek alınarak, spektrofotometre (DS-11+ 

Spectrophotometer) yardımıyla DNA‟ların miktar ve kaliteleri belirlenmiĢtir. (ġekil 

3.14) 

 

                                   
ġekil. 3.14.  DNA kalite ve kantitesinin ölçüm aĢamasında yer alan 

spektrofotometre cihazı 
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3.2.5.3. ISSR Analizleri   

ISSR markörleri ile yapılan moleküler karakterizasyon çalıĢmaları, 

Malatya Kayısı AraĢtırma Enstitü Müdürlüğü Moleküler Biyoloji Laboratuvarında 

yapılmıĢtır. Analizler Sensequest marka PCR cihazında yürütülmüĢtür. Toplam 

hacim 25 µl olacak Ģekilde reaksiyon karıĢımı hazırlanmıĢtır. Çizelge 3.4‟te 

analizlerde kullanılan PCR reaksiyon ve döngü koĢulları sunulmuĢtur. 

 

Çizelge 3.4. ISSR analizleri PCR reaksiyon koĢulları 

Kullanılan Kimyasallar Her Örnek İçin Kullanılan Miktar (µl) 

PCR Master Mix 2X 12,5 

ddH2O 8,65 

MgCl2 (50 mM) 0,25 

ISSR Primerleri (10mM) 0,5 

DNA Tag Polimeraz (5 U/ µl) 0,1 

DNA (50 ng/ µl ) 3 

 

PCR Döngü KoĢulları 

95 
0
C 3 dk             Ön denatürasyon 

95 
0
C 45 sn            DNA‟nın çift iplikçiğinin ayrılması denatürasyon   35 Döngü 

55 
0
C 1 dk             Primer bağlanması annealing 

72 
0
C 45 sn            Yeni iplikçiğin yazılımı extension 

72 
0
C 7 dk              Son yazılım  

4 
0
C ∞ 
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3.2.5.3.(1). PCR Çalışmalarında Kullanılan ISSR Primerleri   

ÇalıĢmada, University of British Columbia tarafından üretilen ISSR 

primerlerinden faydalanılmıĢtır. Primerleri polimorfizm bakımından test etmek 

amacıyla 8 alıç genotipi, 48 primer ile ile ön tarama iĢlemine tabi tutulmuĢtur. 

Polimorfizm oranı yüksek olan 14 ISSR primeri analizlerde kullanılmıĢtır. Çizelge 

3.5‟te çalıĢmalarda yer alan ISSR primerleri ve baz dizilimleri verilmiĢtir. 

 

Çizelge 3.5. ISSR primerleri ve baz dizilimleri   

Primer 

Adı 
Baz Dizilimi ( 5’-3’) 

Primer 

Adı 
Baz Dizilim ( 5’-3’) 

UBC808 AGA GAG AGA GAG AGA 

GC 

UBC824 TCT CTC TCT CTC TCT 

CG 

UBC810 GAG AGA GAG AGA GAG 

AT 

UBC826 ACA CAC ACA CAC ACA 

CC 

UBC811 GAG AGA GAG AGA GAG 

AC 

UBC828 TGT GTG TGT GTG TGT 

GA 

UBC815 CTC TCT CTC TCT CTC 

TG 

UBC 834 AGA GAG AGA GAG 

AGA GT 

UBC816 CAC ACA CAC ACA CAC 

AT 

UBC835 AGA GAG AGA GAG 

AGA GC 

UBC818 CAC ACA CAC ACA CAC 

AG 

UBC843 CTC TCT CTC TCT CTC 

TA 

UBC820 GTG TGT GTG TGT GTG 

TC 

UBC850 GTG TGT GTG TGT 

GTG TC 

  

3.2.5.3.(2). Agaroz Jel Elektroforezi 

PCR ürünleri, GelRed Dropper boya ilave edilen % 2‟lik agaroz jelde 3 

saat süreyle, 90 volt elektrik akımı altında, elektroforezde (EC 100XL2) 

koĢturulmuĢtur. UV ıĢın altında görüntüleri alabilmek için GelRed Dropper ile 

boyama yapılmıĢtır. Jel görüntüleme cihazı ile (Quantum Vilber Lourmat) UV 

ıĢınları altında görüntüler alınmıĢtır.  

 



3. MATERYAL METOD                                                               Makbule YANAR 

64 

3.2.5.4. SRAP Analizleri 

SRAP markörleri ile yürütülen moleküler karakterizasyon çalıĢmaları, 

Malatya Kayısı AraĢtırma Enstitü Müdürlüğü Moleküler Biyoloji Laboratuvarında 

yapılmıĢtır. SRAP analizleri Li ve Quiros‟un (2001) geliĢtirmiĢ olduğu yönteme 

göre yapılmıĢtır (ġekil 3.15). Toplam hacim 25 µl olacak Ģekilde reaksiyon 

karıĢımı hazırlanmıĢtır (Çizelge 3.6).  

 

Çizelge 3.6. SRAP analizlerinde kullanılan kimyasallar ve miktarları 
Kullanılan Kimyasallar Her Örnek İçin Kullanılan Miktar (μl) 

PCR Master Mix 2X 15,625 

ddH2O 3,000 

MgCl2 (50 mM) 1,250 

Taq DNA Polimeraz (5 U/ µl) 0,125 

F + R primer (10mM) 2,500 

DNA (50 ng/ µl ) 2,000 

 

PCR Döngü Programı 

PCR döngüsü aĢağıda belirtilen Ģekilde (Li ve Quiros, 2001)‟a göre yapılmıĢtır.  

94 
0
C   2 dk      Ön denatürasyon 

94 
0
C   1 dk      DNA‟nın çift iplikçiğinin ayrılması denatürasyon  

37 
0
C   1 dk      Primer bağlanması annealing                                       5 Döngü 

72 
0
C   2 dk      Yeni iplikçiğin yazılımı extension  

94 
0
C   1dk       DNA‟nın çift iplikçiğinin ayrılması denatürasyon  

50 
0
C   1dk       Primer bağlanması annealing 

72 
0
C   2dk       Yeni iplikçiğin yazılımı extension                                 35 Döngü 

72 
0
C   5 dk      Son yazılım  

4 
0
C ∞ 
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ġekil. 3.15. SRAP analizleri PCR ve elektroforez çalıĢmaları 

 

3.2.5.4.(1). PCR Çalışmalarında Kullanılan SRAP Primerleri   

ÇalıĢma kapsamında 5 forward (ileri) ve 6 reverse (geri) primerlerinin 30 

farklı kombinasyonları denenerek, amplifikasyonu sağlayan 7 primer 

kombinasyonları SRAP analizlerinde kullanılmıĢtır. SRAP analizlerinde kullanılan 

primerler ve baz dizinleri Çizelge 3.7‟de sunulmuĢtur.   
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Çizelge 3.7.  SRAP analizlerinde kullanılan forward ve reverse primerleri ve baz 

dizilimleri 

Forward (İleri) Primerleri 

 

Reverse (Geri) Primerleri 

 

Primer 

Adı 
Baz Dizilimi (5’-3’) 

Primer 

Adı 
Baz Dizilimi (5’-3’) 

me1 
TGA GTC CAA ACC GGA 

TA 
em4 

GAC TGC GTA CGA ATT 

TGA 

me11 
TGA GTC CAA ACC GGA 

AC 
em6 

GAC TGC GTA CGA ATT 

GCA 

me12 
TGA GTC CAA ACC GGA 

GA 
em7 

GAC TGC GTA CGA ATT 

CAA 

me13 
TGA GTC CAA ACC GGA 

AG 
em8 

GAC TGC GTA CGA ATT 

CAC 

  em9 
GAC TGC GTA CGA ATT 

CAG 

 
 

em13 
GAC TGC GTA CGA ATT 

CTG 

 

3.2.5.4.(2). Agaroz Jel Elektroforezi 

PCR ürünleri, GelRed Dropper boya ilave edilen %2,5‟luk agaroz jele 

yüklenmiĢtir ve 3.5 saat süreyle, 110 volt elektrik akımı altında elektroforezde 

koĢturulmuĢtur. UV ıĢın altında görüntüleri alabilmek için boyama GelRed 

Dropper ile boyama yapılmıĢtır. Jel görüntüleme cihazı ile (Quantum Vilber 

Lourmat) UV ıĢınlar altında görüntüler alınmıĢtır. 

 

3.2.5.5. SSR Analizleri 

ÇalıĢmada yer alan SSR analizleri, Çukurova Üniversitesi Ziraat Fakültesi, 

Bahçe Bitkileri Bölümü, Moleküler Genetik Laboratuvarında yürütülmüĢtür.  

PCR reaksiyonları toplam hacim 20 µl olacak Ģekilde hazırlanmıĢ ve PCR 

ürünlerinin görüntüleri alınırken, Li – Cor jel sistemi kullanılmıĢtır. Hazırlanan 

PCR reaksiyonlarının DNA amplifikasyonları termalcyler cihazında (Eppendorf) 
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gerçekleĢtirilmiĢtir. SSR analizlerinin PCR reaksiyonlarında kullanılan kimyasallar 

Çizelge 3.8.‟de sunulmuĢtur.  

 

Çizelge 3.8. SSR analizlerinde kullanılan kimyasallar ve miktarları 
Kullanılan Kimyasallar Her örnek için kullanılan miktar (μl) 

PCR Master Mix 2X 8,00 

MgCl2 0,50 

ddH2O 5,00 

M13 primer (Forward&Reverse) 
 

0,50 

F + R primer 1,00 

DNA (5ng) 5,00 

Tag DNA polimeraz 0,05 

 

PCR Döngü Programı; 

95°C 5dk                Ön denatürasyon 

95°C 1dk                DNA‟nın çift iplikçiğinin ayrılması denatürasyon 

55*°C 30sn              Primer bağlanması annealing                                         35 

Döngü 

72°C 1d                  Yeni iplikçiğin yazılımı extension 

72°C 6 dk               Son yazılım 

4°C ∞ 

 

3.2.5.5.(1). PCR Çalışmalarında Kullanılan SSR Primerleri   

SSR analizlerin de Lo. ve ark.,(2009) ve  Khiari ve ark., (2015) tarafından 

Crataegus türlerinin genetik çeĢitliliği belirlemek için kullandıkları ve baĢarılı 

sonuçlar aldıkları 8 SSR primer çifti (CH01F02, CH05G11, CH04G04, CH05D11, 

CH05G07, CH03C02, CH01F07, CH03A02) kullanılmıĢtır. AraĢtırmada yer alan 

primerler ve baz dizilimleri Çizelge 3.9.‟da sunulmuĢtur. 
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Çizelge 3.9. SSR primerleri ve baz dizilimleri 

Forward ve Reverse Primerleri Baz dizilimleri (5’ – 3’) 

CH01F02 
F: ACCACATTAGAGCAGTTGAGG 

R: CTGGTTTGTTTTCCTCCAGC 

CH05G11 
F: GCAAACCAACCTCTGGTGAT 

R: AAACTGTTCCAACGACGCTA 

CH04G04 
F: AGTGGATGATGAGGATGAGG 

R: GCTAGTTGCACCAAGTTCACA 

CH05D11 
F: CACAACCTGATATCCGGGAC 

R: GAGAAGGTCGTACATTCCTCAA 

CH05G07 
F: CCCAAGCAATATAGTGAATCTCAA 

R: TTCATCTCCTGCTGCAAATAAC 

CH03C02 
F: TCACTATTTACGGGATCAAGCA 

R: GTGCAGAGTCTTTGACAAGGC 

CH01F07 
F: CCCTACACAGTTTCTCAACCC 

R: CGTTTTTGGAGCGTAGGAAC 

CH03A02 
F: TTGTGGACGTTCTGTGTTGG 

R: CAAGTTCAACAGCTCAAGATGA 

 

3.2.5.5.(2). Poliakrilamid Jel Hazırlığı 

PCR ürünlerinin koĢturulması için % 6,5‟lik poliakrilamid jel 

hazırlanmıĢtır. Jelin hazırlanmasında yer alan kimyasallar ve miktarları Çizelge 

3.10‟da sunulmuĢtur.  
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Çizelge 3.10. Poliakrilamid jelde kullanılan kimyasallar ve miktarları 

Kimyasal Miktar 

Üre 8.4 g 

%50 LongRangerAkrilamide 2.4 ml 

10X TBE Buffer 2.0 ml 

TEMED 15 µl 

Amonyum Persulfat (APS-%10) 150 µl 

 

3.2.5.5.(3). Li-Cor Elektroforez Koşulları 

Polimerizasyonu tamamlanan poliakrilamid jel Li-Cor elektroforez (Li-Cor 

DNA analyzer 4200-Biosciences) cihazına yerleĢtirilmiĢtir. Cihazda, 1000 V, 35 

mA, 25 W, 45 °C‟de 30 dk. ön ısıtma yapılmıĢtır. Her örneğe eĢit miktarda 

formamide buffer ilave edilip, PCR‟da 95 °C‟de 4 dk. denatüre edilmiĢtir. 

Denatüre edilen örneklerden 1 µl alınarak jele yüklenmiĢtir. Bu esnada cihazın 

çalıĢma koĢulları, 1500 V, 35 mA, 50 W, 48 °C olacak Ģekilde ayarlanmıĢtır ve 1,5 

saat koĢturulmuĢtur. Poliakrilamid jel hazırlıkları ġekil 3.16‟da sunulmuĢtur.   

 

                                
ġekil. 3.16. Poliakrilamid jelin hazırlama  

 



3. MATERYAL METOD                                                               Makbule YANAR 

70 

3.2.6. Verilerin Değerlendirilmesi: 

Projede yer alan genotiplerin pomolojik ve kimyasal analiz verilerinin 

istatiksel değerlendirilmesinde, Temel Koordinatlar Analizi, Temel BileĢenler 

Analizi ve kimyasal – pomolojik özellikler arasındaki korelasyon hesaplamaları, 

SAS adlı bilgisayar paket programı kullanılarak yapılmıĢtır.  

ISSR, SSR ve SRAP primerleri ile PCR ve elektroforez iĢlemleri yapılan 

genotiplerin elde edilen jel görüntülerinde bantlar, var (1) ve yok (0) Ģeklinde 

skorlanmıĢ ve veriler NTSYSpc 2.11V (Rohlf, 2004) isimli bilgisayar paket 

programında değerlendirilmiĢtir. Her primer kombinasyonu için toplam bant sayısı 

(TBS), polimorfik bant sayısı (PBS) ve polimorfizm oranları belirlenmiĢtir. Ayrıca 

bu primerlerle ilgili olarak, polimorfizm bilgi içeriği (PBĠ) aĢağıdaki formüle göre 

hesaplanmıĢtır (Smith ve ark, 1997).  Formüle göre fi = i bandının frekansıdır. PBĠ 

= 1 – Σfi
2
. Polimorfizm oranı aĢağıdaki formül yardımıyla bulunmuĢtur.  

Polimorfizm Oranı (%) = (Polimorfik Bant Sayısı / Toplam Bant Sayısı) X 100. 
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4. BULGULAR VE TARTIŞMA 

 

Tez çalıĢmasında yer alan farklı türlere ait 65 alıç genotipinde 2019 

yıllında fenolojik gözlem, pomolojik ve kimyasal analizler yapılmıĢtır. Yapılan 

fenolojik gözlem, pomolojik ve kimyasal analizlerde kıyaslama yapmak amacıyla 

Rosaceae familyasından 3 elma (Malus) ve Rhamnaceae familyasından 3 hünnap 

(Ziziphus jujuba) genotipi yer almaĢtır. ÇalıĢmada yer alan alıç genotipleri 

arasındaki akrabalık iliĢkilerinin belirlenmesi için ISSR, SRAP ve SSR 

markörlerinden faydalanılarak analizler yapılmıĢtır. ÇalıĢmalar sonucunda elde 

edilen veriler, istatiksel olarak değerlendirilmiĢtir.  

 

4.1. Fenolojik Gözlemler  

Çiçeklenme ve meyve olgulaĢma tarihlerini belirlemek için, genotiplerin 

yetiĢtiği bölgelere Nisan-Mayıs ve Eylül-Ekim aylarında tekrarlanan arazi gezileri 

yapılmıĢtır. Ayrıca, Kayısı AraĢtırma Enstitüsü Müdürlüğü Alıç Koleksiyon 

Parselinde yer alan alıç genotipleri ve hünnap adaptasyon parselinde yer alan 

genotiplerde düzenli olarak incelenip, çiçek açma ve meyve olgunlaĢma tarihleri 

gözlemlenmiĢtir. Gençlik kısırlığı döneminde olan 82-1 nolu genotipten çiçek açma 

ve meyve olgunlaĢma tarihleri, kurumaya baĢlamıĢ olan 64-2, 65-1 nolu 

genotiplerden ise meyve olgunlaĢma tarihleri belirlenememiĢtir. 

Alıç genotipleri arasında en erken çiçek açma 05-05-2019 tarihinde 7-1 

nolu genotipte (C. monogyna), 8-5-2019 tarihinde 7 nolu genotipte (C. monogyna), 

en geç çiçek açma tarihleri ise 11-06-2019 tarihinde 99-4 (C. orientalis) ve 99-5 

nolu genotiplerde (C. azarolus) gözlenmiĢtir. En erken meyve olgunlaĢma ise 18-

09-2019 tarihinde 20-4 nolu (C. azarolus), 19-09-2019 tarihinde 5, 6 ve 7 nolu 

genotiplerde (C. monogyna) gözlemlenmiĢtir.  En geç meyve olum ise 28-10-2019 

tarihinde 97-2 nolu (Crataegus azarolus), 24-10-2019 tarihinde 88-1 ve 88- 2  

(Crataegus azorolus) nolu genotiplerde belirlenmiĢtir.  
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ÇalıĢmada yer alan alıç genotipleri arasında, çiçek açma ve meyve 

olgunlaĢma tarihleri açısından türlerin etkisi olduğu gibi, aynı türler arasında da 

farklılıklar olduğu belirlenmiĢtir. Bu durum çalıĢmada yer alan genotiplerin farklı 

ekolojilerde yetiĢmelerinden kaynaklanmaktadır. Genotiplerin çiçek açma ve 

meyve olgunlaĢma tarihleri Çizelge 4.1.‟de sunulmuĢtur.  

 

Ç zelge  4.1. Genotiplere ait 2019 yılı fenolojik verileri 

No  meyve olum dönemi Genotip No Çiçek Açma Tarihi Meyve Olgunlaşma Tarihi     

1 5 No 13-05-2019 19-09-2019 

2 6 No 13-05-2019 19-09-2019 

3 7 No 08-05-2019 19-09-2019 

4 8 No 22-05-2019 26-09-2019 

5 9 No 22-05-2019 28-09-2019 

6 7 - 1 05-05-2019 22-09-2019 

7 8 - 1 30-05-2019 27-09-2019 

8 8 - 5 30-05-2019 27-09-2019 

9 8 - 6 30-05-2019 27-09-2019 

10 8 - 7 30-05-2019 27-09-2019 

11 16 - 1 16-05-2019 01-10-2019 

12 16 - 4  16-05-2019 04-10-2019 

13 16 - 6 16-05-2019 24-09-2019 

14 16 - 7 16-05-2019 01-10-2019 

15 17 - 1 22-05-2019 01-10-2019 

16 18 - 1 22-05-2019 27-09-2019 

17 18 - 2 22-05-2019 27-09-2019 

18 18 - 7 22-05-2019 27-09-2019 

19 20 - 1 30-05-2019 25-09-2019 

20 20 - 2 30-05-2019 27-09-2019 

21 20 - 3 30-05-2019 27-09-2019 

22 20 - 4 30-05-2019 18-09-2019 

23 37 - 1 11-05-2019 20-10-2020 

24 37 - 2 11-05-2019 20-10-2020 

25 40 – 1 - 1 02-06-2019 27-09-2019 

26 40 – 1 - 2 02-06-2019 27-09-2019 

27 43 - 1 02-06-2019 22-09-2019 

28 45 - 1 13-05-2019 20-09-2019 
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Çizelge 4.1.‟ün devamı.  

No  Genotip 

No 

Çiçek Açma Tarihi Meyve Olgunlaşma Tarihi 

29 46 – 1 - 1 02-06-2020 01-10-2020 

30 46 – 1 - 2 02-06-2020 01-10-2020 

31 50-1 02-06-2019 26-09-2019 

32 50 - 2 02-06-2019 26-09-2019 

33 55 - 1 12-05-2019 01-10-2019 

34 56 - 1 12-05-2019 27-09-2019 

35 57 - 1 12-05-2019 27-09-2019 

36 58 - 1 12-05-2019 27-09-2019 

37 59 - 1 12-05-2019 01-10-2019 

38 63 - 1 03-06-2019 25-09-2019 

39 63 - 2 03-06-2019 28-09-2019 

40 64 - 2 03-06-2019             - 

41 65 - 1 03-06-2019             - 

42 66 - 1 20-05-2019 28-09-2019 

43 70 - 1 03-06-2019 01-10-2019 

44 70 - 2 06-06-2019 01-10-2019 

45 72 - 1 06-06-2019 01-10-2019 

46 72 - 2 06-06-2019 01-10-2019 

47 81 - 1 23-05-2019 30-09-2019 

48 81 - 2 23-05-2019 30-09-2019 

49 81 - 3 23-05-2019 30-09-2019 

50 82 - 1           -           - 

51 88 - 1 23-05-2019 24-10-2019 

52 88 - 2 24-05-2019 24-10-2019 

53 90 - 1 24-05-2019 04-10-2019 

54 90 - 2 22-05-2019 04-10-2019 

55 91 - 1 22-05-2019 02-10-2019 

56 91 - 2 22-05-2019 02-10-2019 

57 91 - 3 22-05-2019 02-10-2019 

58 92 - 1 22-05-2019 02-10-2019 

59 97 - 1 22-05-2019 23-09-2019 

60 97 - 2 27-05-2019 28-10-2019 

61 99 - 1 31-05-2019 02-10-2019 

62 99 - 2 09-06-2019 06-10-2019 
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Çizelge 4.1‟ün devamı.  

No Genotip No Çiçek Açma Tarihi Meyve Olgunlaşma Tarihi 

63 99 - 3 31-05-2019 02-10-2019 

64 99 - 4 11-06-2019 06-10-2019 

65 99-5 11-06-2019 06-10-2019 

66 Bingöl Elma  11-05-2019 09-09-2019 

67 Banazı 1 12-05-2019 04-10-2019 

68 Bannazı 2  12-05-2019 04-10-2019 

69 Hünnap 1 03-06-2019 16-09-2019 

70 Hünnap 2 03-06-2019 16-09-2019 

71 Hünnap 3 03-06-2019 16-09-2019 

 

4.2. Pomolojik Analizler 

Tez çalıĢmasında yer alan ve meyve temin edilebilen 62 alıç, 3 elma ve 3 

hünnap genotiplerine ait meyvelerde; meyve ağırlığı (g), meyve boyutları (mm), 

çekirdek ağırlığı (g), meyve et/çekirdek oranı (%) ve L
*
a

*
b

*
 değerleri 

belirlenmiĢtir. 82-1, 64-2, 65-1 nolu genotiplerden meyve temin edilemediği için, 

genotiplere ait analizler yapılamamıĢtır. Yapılan analizler sonucunda elde edilen 

veriler sırasıyla tez içerisine aktarılmıĢ, tartıĢmaları yapılıp, veriler istatiksel olarak 

değerlendirilmiĢtir.  

 

4.2.1. Meyve Ağırlığı (g) 

Taze tüketilen meyvelerde meyve ağırlığı, iriliği önemli kalite 

kriterlerinden birisidir. AraĢtırmada yer alan genotipler meyve ağırlığı bakımından 

incelenmiĢ ve istatiksel değerlendirmede aradaki farklılıklar önemli bulunmuĢtur 

(P<0.05).  

Alıç genotipleri arasında en yüksek meyyve ağırlığı 13,7 g ile 50-2 (C. 

orientalis) ve 13.64 g ile 50-1 (C. orientalis) nolu genotiplerde belirlenmiĢtir. Bu 

genotipleri sırasıyla 9.47 g ile 81-1 (C. azorolus) 9.32 g ile 81-2 (C. azorolus) ve 

8,92 g ile 81-3 (C. azorolus) nolu genotipler takip etmiĢtir. En düĢük meyve 

ağırlıkları ise 0.46 g ile 7-1 (C. monogyna),  0.61 g ile 45-1 (C. sinacia), 0.63 g ile 

6 (C. monogyna)  nolu genotiplerde ölçülmüĢtür.  
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Türkoğlu ve ark (2005), Van ilinde yetiĢen 49 alıç türünü incelemiĢ, meyve 

ağırlıklarının en yüksek 2.34 g ile C. orientalis türünde, en düĢük ağırlığın ise 0.71 

g ile C. monogyna türünde olduğunu bildirmiĢlerdir.  Yanar ve ark (2010), Malatya 

ilinde doğal olarak yetiĢen alıç genotiplerinin meyve ağırlığının 4.19 g (C. x 

bornmuelleri) ile 1.36 g (C. meyeri) arasında yer aldığını, Balta ve ark (2015), 

farklı alıç türleriyle yaptıkları çalıĢmada meyve ağırlığının sırasıyla 4.99 g (C. 

tanacetifolia), 3.48 g (C. oriantalis), 3.31 g (C. pontica), 2.63 g (C. aronia)  ve 

1.36 g ile (C. meyeri) aralığında değiĢtiğini bildirmiĢlerdir. Tez çalıĢmasında elde 

edilen en yüksek meyve ağırlığı değerlerinin, diğer araĢtırmacıların verilerinden 

daha yüksek olduğu görülmektedir. Ancak C. orientalis. var. obtusata türü 

içerisinde yer alan 50-1 ve 50-2 nolu genotipler alıç koleksiyon parselinde, C. 

azorolus L. var. aronia, türü içerisinde yer alan 81-1, 81-2 ve 81- 3 nolu genotipler 

ise çiftçi bahçesinde kültürel iĢlemleri yapılarak yetiĢtirilmektedir. Aynı türe ait 

diğer genotiplerden daha ağır meyvelere sahip olmalarında bu faktörün etkili 

olduğu düĢünülmektedir. Meyve ağırlığı ve boyutları arasındaki farklılıklar 

çevresel etkiler, tür ve genotipler arasındaki farklılıkların sonucu olabilir (Türkoğlu 

2005). Çizelge 4.2‟de araĢtırmada yer alan genotiplere ait meyve ağırlıkları 

sunulmuĢtur.  

 

Ç zelge  4.2. Meyve ağırlıkları (g) 

No Meyve ağırlık (g) No Meyve ağırlık (g) 

5 no 2.29    ±  0.11  opqr 57-1 0.73   ±  0.07     a1b1c1 

6 No 0.63    ±  0.09  b1c1 58-1 1.1     ±  0.12     xyza1 

7 No 0.91    ±  0.01  yza1b1 59-1 0.73   ±  0         a1b1c1 

8 No 1.82    ±  0.14  stuv 63-1 0.88   ±  0.08 yza1b1c1 

9 No 2.13    ±  0.17  pqrs 63-2 3.73   ±  0.2 kl 

7-1 0.46    ±  0.01  c1d1e1 66-1 4.82   ±  0.2 j 

8-1 5.74    ±  0.41  fg 70-1 1.44   ±  0.18 vwx 

8-5 5.23    ±  0.37  hıj 70-2 3.23   ±  0.18 m 

8-6 3.39    ±  0.18  lm 72-1 5.53   ±  0.23 gh 

8-7 5.65    ±  0.33  gh 72-2 4.81   ±  0.12 j 

16-1 2.55    ±  0.24  nop 81-1 9.47   ± 0.26 d 

16-4 1.81    ±  0,.8  stuvw 81-2 9.32   ±  0.12 de 
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Çizelge 4.2‟nin devamı.  

Genotip Meyve ağırlık (g) Genotip Meyve ağırlık (g) 

16-6 1.8      ±  0.16  stuvw 81-3 8.92   ±  0.42 e 

16-7 1.16    ±  0.11  xyz 88-1 1.39   ±  0.04 wx 

17-1 3.48    ±  0.27  lm 88-2 1.82   ±  0.06 stuv 

18-1 2.3      ±  0.17  opq 90-1 2.77   ±  0.16 n 

18-2 2         ±  0.1  qrst 90-2 1.48   ±  0.09 uvwx 

18-7 0.92    ±  0.16  yza1b1 91-1 1.23   ±  0.02 xy 

20-1 1.98    ±  0.19  qrst 91-2 2.67   ±  0.26 no 

20-2 5.07    ±  0.12  ıj 91-3 1.22   ±  0.04 xy 

20-3 3.56    ±  028  lm 92-1 3.28   ±  0.16 m 

20-4 1.09    ±  0.17  xyza1 97-1 1.88   ±  0.03 rstu 

37-1 1.66    ±  0.26  tuvw 97-2 1.87   ±  0.03 qrstu 

37-2 0.75    ±  0.09  za1b1c1 99-1 1.9     ±  0 yza1b1c1 

40-1-1 5.1      ±  0.22  ıj 99-2 2.68   ±  0.23 no 

40-1-2 5.38    ±  0.08  ghı 99-3 2.04   ±  0.1 qrst 

43-1 6.15    ±  0.27  f 99-4 2        ±  0.09 qrst 

45-1 0.61    ±  0.07  b1c1d1 99-5 2.01   ±  0.17 qrst 

46-1-1 2.71    ±  0.32  no Bin. E. 21.89  ±  0.44 b 

46-1-2 2.58    ±  0.19  no Ban. 1 0.18    ±  0 e1 

50-1 13.64  ±  0.9  c Ban. 2 0.2      ±   0 d1e1 

50-2 13.7    ±  0.63  c Hün. 1 5.78    ±   0.2 fg 

55-1 4.07    ±  0.16  k Hün. 2 25.9    ±   1.11 a 

56-1 0.59    ±  0.11  b1c1d1e1 Hün. 3 5.4      ±   0.17 ghı 

*Aynı sütunda aynı harf ile temsil edilen ortalamalar arasındaki fark 0.05 düzeyinde önemli 

değildir. 
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4.2.2. Meyve Boyutları (mm) 

AraĢtırmada yer alan genotiplere ait meyvelerin en ve boy ölçümleri mm 

cinsinden ölçülmüĢtür ve genotipler arasında istatiksel açıdan önemli farklılıklar 

bulunmuĢtur (P<0.05).  Alıç genotipleri arasında en yüksek meyve boyu 24.09 mm 

ile 43-1 (C. orientalis) nolu genotipte, en düĢük meyve boyu 7.98 mm ile 16-6 

(Crataegus spp.) nolu genotiplerde ölçülmüĢtür.  En yüksek meyve eni 30.33 mm 

ile 50-2 (C. orientalis) nolu genotipte, en düĢük meyve eni 6.84 mm ile 16-6 

(Crataegus spp.)  nolu genotiplerde belirlenmiĢtir. 

Yanar ve ark (2011), meyve boyunun 18.07 ile 10.06 mm, meyve eninin 

20.39 mm ile 9.88 mm arasında, Okatan ve ark (2017), meyve boyunun 17.43 mm   

ile 10.48 mm, meyve eninin 19.94 mm ile 12.53 mm arasında değiĢtiğini 

bildirmiĢlerdir. En yüksek meyve en ve boy ölçümlerinin diğer araĢtırmacıların 

elde ettiği verilerden daha yüksek olduğu görülmektedir. Genotiplere ait meyve 

boy ölçümleri Çizelge 4.3‟te, en ölçümleri ise Çizelge 4.4‟te yer almaktadır 
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Ç zelge  4.3. Meyve boyu (mm) 
Genotip  Meyve Boyu (mm) Genotip  Meyve Boyu (mm) 

5 no 14.52    ±   0.38    qrst 57-1 10.57 ±  0.13 h1ı1 

6 No 11.53    ±   0.27 c1d1e1f1 58-1 11.65 ±  0.29 c1d1e1f1 

7 No 9.2        ±   0.13    k1 59-1 9.85 ±  0.42 j1 

8 No 13.46    ±   0.35  v wx 63-1 12.38 ±  0.27 za1b1 

9 No 12.98    ±  0.9     xyz 63-2 15.54 ±  0.14 mno 

7-1 8.97 ±  0.13   k1 66-1 16.34 ±  0.25   k 

8-1 18.84 ±  0.73  efg 70-1 13.05 ±  0.25 xy 

8-5 18.97 ±  0.28  ef 70-2 15.16 ±  0.51 nopq 

8-6 15.59 ±  0.13  lmn 72-1 14.29 ±  0.13 rstu 

8-7 17.24 ±  0.5 j 72-2 15.19 ±  0.34 nop 

16-1 14.25 ±  0.42 stu 81-1 18.25 ±  0.61 ghı 

16-4 11.82 ±  0.51 b1c1d1e1 81-2 20.25 ±  0.13 d 

16-6 7.98 ±  0.23 l1 81-3 22.05 ±  0.36 c 

16-7 11.29 ±  0.4 e1f1g1 88-1 11.97 ±  0.33 a1b1c1d1 

17-1 14.53 ±  0.51 qrst 88-2 13.3 ±  0.35 wx 

18-1 13.47 ±  0.92 vwx 90-1 14.91 ±  0.6 opqr 

18-2 11.62 ±  0.42 c1d1e1f1 90-2 14.32 ±  0.09 rstu 

18-7 10.57 ±  0.25 h1ı1 91-1 8.82 ±  0.39 k1 

20-1 12.16 ±  0.47 a1b1c1 91-2 13.76 ±  1 uvw 

20-2 18.6 ±  0.22 fgh 91-3 11.67 ±  0.55 c1d1e1f1 

20-3 15.96 ±  0.05 klm 92-1 14.61 ±  0.18 pqrst 

20-4 10.36 ±  0.56 ı1j1 97-1 14.86 ±  0.21 pqrs 

37-1 11.42 ±  0.21 d1e1f1g1 97-2 12.59 ±  0.1 yza1 

37-2 10.78 ±  0.5 g1h1ı1 99-1 10.59 ±  0.45 h1ı1 

40-1-1 18.02 ±  0.39 hı 99-2 16.2 ±  0.86 kl 

40-1-2 17.81 ±  0.16 ıj 99-3 13.3 ±  0.53 wx 

43-1 24.09 ±  0.14 b 99-4 14.42 ±  0.16 rst 

45-1 11.09 ±  0.27 f1g1h1 99-5 13.42 ±  0.36 wx 

46-1-1 14.26 ±  0.56 stu Bin. E.   34.08 ±  0.6 a 

46-1-2 14.08 ±  0.25 tuv Ban. 1 6.7 ±  0.25 m1 

50-1 23.79 ±  0.41 b Ban. 2  7.04 ±  0.19 m1 

50-2 23.26 ±  0.25 b Hün. 1 18.57 ±  0.2 e 

55-1 17.74 ±  0.08 ıj Hün. 2  33.93 ±  0.16 a 

56-1 11.31 ±  0.45 e1f1g1 Hün. 3 24.31 ±  8.38 e 

*Aynı sütunda aynı harf ile temsil edilen ortalamalar arasındaki fark 0.05 düzeyinde önemli 

değildir. 
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Ç zelge  4.4. Meyve eni (mm) 
Genotip  Meyve Eni (mm) Genotip  Meyve Eni (mm) 

5 No 12,34   ±0,14 y 57-1 10.21 ±0.44 b1 

6 No 9.76     ±0.18 b1c1d1 58-1 11.25 ±0.33 a1 

7 No 9.15     ±0.06 d1e1f1 59-1 8.79 ±0.46 f1 

8 No 15.29 ±0.43 rstu 63-1 9.39 ± 0.36 c1d1e1f1

  9 No 15.32 ±0.25 rstu 63-2 18.36 ±0.02 l 

7-1 7.54 ±0.18 g1h1 66-1 18.56 ±0.24 kl 

8-1 22.02 ±0.7 gh 70-1 13.28 ±0.36 x 

8-5 22.13 ±0.36 g 70-2 17.22 ±0.45 no 

8-6 15.96 ±0.37 pqrs 72-1 18.93 ±0.7 jkl 

8-7 20.81 ±0.95 ı 72-2 19.57 ±0.48 j 

16-1 15.93 ±0.69 pqrs 81-1 21.35 ±0.47 hı 

16-4 12.5 ±0.69 y 81-2 23.2 ±0.68 f 

16-6 6.84 ±0.13 h1ı1 81-3 27.47 ±0.73 e 

16-7 12.11 ±0.85 yz 88-1 12.44 ±0.57 y 

17-1 17.22 ±0.97 no 88-2 13.97 ±0.85 wx 

18-1 15.37 ±0.26 qrst 90-1 16.65 ±0.41 op 

18-2 13.29 ±0.43 x 90-2 14.96 ±0.23 tuv 

18-7 9.36 ± 0.11 c1d1e1f1 91-1 7.73 ±0.16 g1 

20-1 13.93 ±0.65 wx 91-2 15.58 ±0.32 qrst 

20-2 19.16 ±0.43 jk 91-3 11.16 ±0.59 a1 

20-3 18.24 ±0.17 lm 92-1 15.38 ±0.46 qrst 

20-4 11.48 ±0.25 za1 97-1 14.29 ±0.27 vw 

37-1 11.4 ±0.39 za1 97-2 14.19 ±0.4 w 

37-2 10.05 ±0.34 b1c1 99-1 9.65 ± 0.24 b1c1d1e1 

40-1-1 21.13 ±0.26 ı 99-2 18.28 ±0.73 lm 

40-1-2 20.81 ±0-16 ı 99-3 15.2 ±0.52 stu 

43-1 29.43 ±0.15 d 99-4 15.87 ±0.69 qrs 

45-1 8.96 ±0.07 e1f1 99-5 14.56 ±0.38 uvw 

46-1-1 15.58 ±0.38 qrst Bin. E.  37.18 ±0.61 a 

46-1-2 16.03 ±0.49 pqr Ban. 1  5.57 ±0.09 j1 

50-1 30.11 ±0.73 cd Ban. 2  6.68 ±0.03 ı1 

50-2 30.33 ±0.64 c Hün. 1 16.11 ±0.07 pq 

55-1 19.82 ±1.55 ı Hün. 2  31.44 ±0.63 b 

56-1 9.48 ±0.54 b1c1d1e1f1 Hün. 3  17.56 ±0.37 mn 

*Aynı sütunda aynı harf ile temsil edilen ortalamalar arasındaki fark 0.05 düzeyinde önemli 

değildir. 
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4.2.3. Çekirdek ağırlığı (g) 

Çizelge 4.5‟te verilen genotiplere ait meyve çekirdek ağırlığı verilerine 

göre, genotipler arasında çekirdek ağırlığı bakımından istatiksel açıdan önemli 

farklılıklar görülmüĢtür (P<0.05). Alıç genotipleri arasında çekirdek ağırlıkları 

bakımından en yüksek değerler 1.77 g ile 50-1 (C. orientalis) ve 1.74 g ile 50-2 

nolu (C. orientalis)  genotiplerden elde edilirken, en düĢük değerler 0.07 g ile 7-1 

(C. monogyna), 0.1 g ile 45-1 (C. sinacia), 57-1 (C.monogyna ), 56 -1 nolu (C. 

microphylla)  ve 99-1 (C. monogyna) nolu genotiplerden elde edilmiĢtir.  

Farklı araĢtırıcılar tarafından yapılan çalıĢmalarda, alıç meyvelerine ait 

çekirdek ağırlıklarının 0.13 g ile 0.75 g (Gündoğdu ve ark, 2014), 0.32 g ile 0.9 g 

(Balta ve ark. 2015), ve 0.1 g ile 1.2 g (Gürlen, 2020) arasında değiĢtiği 

bildirilmiĢtir. Elde edilen sonuçların, diğer araĢtırmacıların verileriyle uyumlu 

olduğu görülmektedir.  

 

Ç zelge  4.5. Meyve çekirdek ağırlığı (g) 

Genotip  Çekirdek Ağırlığı (g) Genotip  Çekirdek Ağırlığı (g) 

5 no 0.2       ±  0       klm 57-1 0.1 ±  0  hıjk  
6 No 0.16     ±  0.02  klmno 58-1 0.3 ±  0.1  klm 
7 No 0.2       ±  0.1    klm 59-1 0.2 ±  0  klm 
8 No 0.4       ±  0       ghıj 63-1 0.2 ±  0  klm 
9 No 0.53     ±  0.12  fg 63-2 0.6 ±  0.17   ef 
7-1 0.07     ±  0.01  mno 66-1 0.6 ±  0        ef 
8-1 0.6       ±  0.1    ef 70-1 0.2 ±  0.1  klm 
8-5 0.7       ±  0       de 70-2 0.63 ±  0.12   ef 
8-6 0.8       ±  1       d 72-1 1.13 ±  0.12   c 
8-7 0.7       ±  0.17 de 72-2 0.8 ±  0        d 

16-1 0.4       ±  0      ghıj 81-1 0.8 ±  0        d  

16-4 0.3       ±  0      hıjk 81-2 0.73 ±  0.12  de 

16-6 0.3       ±  0      hıjk 81-3 0.7 ±  0.2 de 

16-7 0.29     ±  0.02 ıjkl 88-1 0.5 ±  0.1 fg 
17-1 0.4       ±  0.1   ghıj 88-2 0.7 ±  0.1 de 
18-1 0.6       ±  0.1   ef 90-1 0.7 ±  0.1 de 
18-2 0.5       ±  0      fg 90-2 0.5 ±  0 fg 
18-7 0.18     ±  0.01 klmn 91-1 0.3 ±  0 hıjk 
20-1 0.3       ±  0      hıjk 91-2 0.6 ±  0       ef 
20-2 0.7       ±  0.17 de 91-3 0.25 ±  0.01  kl 
20-3 0.3       ±  0      hıjk 92-1 0.7 ±  0.17  de 
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Çizelge 4.5‟in devamı.  

Genotip  Çekirdek Ağırlığı (g) Genotip  Çekirdek Ağırlığı (g) 

20-4 0.3     ±  0       hıjk 97-1 0.4     ±  0.1   ghıj 

37-1 0.5     ±  0.1    fg 97-2 0.2     ±  0      klm 

37-2 0.3     ±  0       hıjk   99-1 0.1     ±  0      mno 

40-1-1 0.45   ±  0.01  g 99-2 0.3     ±  0.17 hıjk 

40-1-2 0.44   ±  0.01  g 99-3 0.4     ±  0.1    ghıj  

43-1 0.6     ±  0       ef 99-4 0.26   ±  0.04  jkl 

45-1 0.1     ±  0.01  mno 99-5 0.2     ±  0.17  klm 

46-1-1 0.44   ±  0.09  gh Bingöl   0.3     ±  0.1    hıjk 

46-1-2 0.43   ±  0.05  ghı Bannazı 1 0.03   ±  0       o 

50-1 1.77   ±  0.07  b Bannazı 2 0.65   ±  0       no 

50-2 1.74   ±  0.08  b Hünnap 1 1.24   ±  0.09   c 

55-1 0.7     ±  0.2   de Hünnap 2 3.78   ±  0.1    a 

56-1 0.1     ±  0      mno Hünnap 3 1.23   ±  0.54  c 

*Aynı sütunda aynı harf ile temsil edilen ortalamalar arasındaki fark 0.05 düzeyinde önemli 

değildir.  

 

4.2.4. Meyve Et/Çekirdek Oranı (%) 

Meyve et/çekirdek oranları bakımından genotipler arasında istatiksel 

bakımından önemli farklılıklar bulunmuĢtur. Çizelge 4.6‟da yer almaktadır. Meyve 

et/çekirdek oranı bakımından en yüksek değerler % 92 ile 81-2 (C. azorolus) ve 81-

3 nolu (C. azorolus) genotiplerden, en düĢük değerler ise % 59.67 ile 37-2 nolu  (C. 

pentagyna) ve 57-1 nolu  (C. monogyna) genotiplerden belirlenmiĢtir. 

Türkoğlu ve ark (2004), meyve et/çekirdek oranının C. orientalis türüne ait 

genotiplerde % 75.92 ile % 91.82, C. monogyna ait genotiplerde % 73,03 ile % 84, 

48 arasında değiĢtiğini, Yavıç ve ark (2016), alıç genotiplerine ait meyve eti 

oranının % 77.86 ile % 85.99 arasında değiĢtiğini bildirmiĢlerdir. Türlere göre 

meyve et çekirdek oranlarının C. aronia türünde % 85.22 ile % 80.50, C. pontica 

türünde % 80.95 ile % 76.62, C. meyeri türünde % 74.29 ile %72,6 arasında 

değiĢtiğini bildirmiĢlerdir.   
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Ç zelge  4.6. Meyve et/çekirdek oranı 
Gen. Meyve/Et Çek.Oranı (%) Gen. Meyve/Et Çek.Oranı (%) 

5 no 91.31  ± 0.58   bc  57-1 59.67   ±  10.97 d1 

6 No 74.33  ±  5.03  vwxyz  58-1 81.67   ±  2.08 ıjklmnopqrst 

7 No 78       ±  11     opqrstuvwxy  59-1 73        ±  0 xyz 

8 No 77.67  ± 1.53   pqrstuvwxy  63-1 77.33   ±  1.56 qrstuvwxy 

9 No 74.33  ± 6.81   vwxyz  63-2 84        ±  4.36 efghıjklmno 

7-1 83.67  ±  2.89  fghıjklmnop  66-1 87.67   ±  0.58 bcdefghı 

8-1 90       ± 1        bcde  70-1 86.67   ±  5.03 bcdefghıj 

8-5 86.67  ±0.58    bcdefghıj  70-2 80.67   ±  4.73 jklmnopqrstu 

8-6 76.33  ±3.21    stuvwxy  72-1 79.33   ±  2.52 lmnopqrstuvw 

8-7 87.67  ±3.29    bcdefghı  72-2 83.33   ±  0.58 fghıjklmnopq 

16-1 84.33  ± 1.53   defghıjklmn  81-1 91.33   ±  0.58 bc 

16-4 83.33  ± 0.58   fghıjklmnopq  81-2 92        ±  1 b 

16-6 83.33  ± 1.53   fghıjklmnopq  81-3 92        ±  2 b 

16-7 75       ±1         uvwxyz  88-1 65        ±  6        b1c1d1 

17-1 88.67  ±2.52    bcdefg  88-2 61.67   ±  4.04 c1d1 

18-1 73.67  ±5.51    wxyz  90-1 74.67   ±  4.73 uvwxyz 

18-2 75       ±1         uvwxyz   90-2 66.33   ±  1.53 a1b1c1 

18-7 80       ±4.36   klmnopqrstuv      

klmnopqrstuv     

 91-1 75.67   ±  0.58 tuvwxyz 

20-1 84.67  ± 1.15   defgıjklm

  

 91-2 77.33   ±  2.08 qrstuvwxy 
20-2 86       ±3.46    bcdefghıjk  91-3 79.33   ±  0.58 lmnopqrstuvw 

20-3 91.33  ±0.58    bc  92-1 78.67   ±  4.93 mnopqrstuvwx 

20-4 72.33  ±4.16    yza1  97-1 78.67   ±  5.51 mnopqrstuvwx 

37-1 69.67  ±8.14    za1b1  97-2 89        ±  0 bcdef bcdef 

37-2 59.67  ±5.77    d1  99-1 88        ±  1.73 bcdefgh 

40-1-

11 

91       ±0         bc  99-2 88.67   ±  6.66 bcdefg 

40-1-

2 

91.67  ±0.58    b  99-3 85.33   ± 4.04 cdefghıjkl 

43-1 90.33  ±0.58    bcd  99-4 86.67   ±  2.08 bcdefghıj 

45-1 84.33  ± 1.15   defghıjklmn  99-5 90        ±  8.66 bcde  
46-1-

1 

83.67  ± 3.51   fghıjklmnop  Bing 98.67   ±  0.58 a 

46-1-

2 

83       ± 1.73  fghıjklmnopqr     

fghıjklmnopqr  

 B.1. 83        ±  0 fghıjklmnopqr 

50-1 87       ±0         bcdefghı  B.2. 75        ±  0 uvwxyz 

50-2 87.33  ±0.58    bcdefghı  H.1. 78.33   ±  1.15 nopqrstuvwxy 

55-1 82.67  ±5.03    ghıjklmnopqr  H.2. 85.33   ±  0.58 cdefghıjkl 

56-1 82.33  ± 3.21   hıjklmnopqrs  H.3. 77        ±  1 rstuvwxy  

*Aynı sütunda aynı harf ile temsil edilen ortalamalar arasındaki fark 0.05 düzeyinde önemli 

değildir. 
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4.2.5. Meyve Rengi  

AraĢtırmada yer alan genotiplerin renk analiz sonuçları 

değerlendirildiğinde, istatiksel açıdan önemli farklar belirlenmiĢtir (P<0.05). 

Çizelge 4.7‟de L* değerleri, 4.8‟de a* değerleri ve 4.9‟da b* değerleri sunulmuĢtur.  

Minolta L* değeri en yüksek sırasıyla 76.42 ile 16-4 nolu (Crataegus spp.) 

ve 75.62 ile 16-1 (Crataegus aronia) nolu genotiplerden elde edilirken, en düĢük 

değerler 14,15 ile 7-1 (C.monogyna) ve 18.9 ile 16-6 (Crataegus spp.) nolu 

genotiplerden elde edilmiĢtir. L* değeri yüksek genotiplerin diğer alıç 

genotiplerinden daha parlak olduğu belirlenmiĢtir. 

Minolta a* değerleri en yüksek 45.72 ile 70-2 (C. monogyna) nolu 

genotipte, en düĢük ise  -8.01 ile 17-1  (C. aronia) nolu genotiplerde belirlenmiĢtir. 

 Minolta b*değerleri ise en yüksek 39.44 ile 8-6 nolu (Crataegus spp.) 

38.27 ile 72-2 nolu (C. orientalis) genotiplerde, en düĢük değerler ise 0.12 ile 37-1, 

37-2 nolu (C. pentagyna.) ve 3.29 ile 56-1 nolu (C. orientalis) genotiplerde tespit 

edilmiĢtir.  

Li ve ark (2015), alıç meyvelerinin olgunlaĢma periyodu boyunca renk 

değiĢimlerini araĢtırmıĢlar ve meyve yüzey renginin yeĢilden parlak kırmızıya 

dönüĢtüğünü, L*a*b* değerlerinin hızlı bir Ģekilde değiĢtiğini bildirmiĢlerdir. 

OlgunlaĢma periyodu boyunca L* değerinin 54.65‟den 33.52‟ye, a* değerinin 

11.55‟den 17.25‟e, b* değerinin 17.22‟den 14.42‟ye değiĢtiğini bildirmiĢlerdir. 

Alirezalu (2020), farklı alıç türleri ile yaptığı çalıĢmada, C. monogyna türünün L* 

değerinin 7.37, a* değerinin 33.95, b* değerinin 12.55 C. pentagyna türünün L* 

değerinin 0.17, a* değerinin 0.36, b* değerinin 0.14 olduğunu bildirmiĢtir. Gürlen 

(2020), C. monogyna türünün L* değerinin 36.08 ile 23.98, a*değerinin 41.94 ile 

27.8 ve b*değerinin 23.09 ile 7.06 arasında değiĢtiğini belirlemiĢtir.  ÇalıĢmamızda 

yer alan alıç genotiplerinin meyvelerine ait renk analiz değerlerinin, 

araĢtırmacıların çalıĢmalarıyla uyumlu olduğu, tür ve genotiplere göre renk analiz 

sonuçlarının büyük değiĢkenlik gösterdiği belirlenmiĢtir.   
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Ç zelge  4.7. L* değeri 

Genotip  L* Değeri Genotip  L* Değeri 

5 No 30.63 ±   2.42  xyza1 57-1 23.87  ±  1.58    e1f1g1h1 

6 No 27.05 ±   5.29  b1c1d1e1 58-1 25.42  ±  1.9  d1e1f1g1 

7 No 27.47 ±   4.5  a1b1c1d1 59-1 22.56  ±  1.62  f1g1h1 

8 No 35.36 ±   5.47  wxy 63-1 27.55  ±  1.12    za1b1c1d1 

9 No 35.36 ±   5.47  stuv 63-2 70.98  ±  1.11  cdefg 

7-1 14.15    ±   3.15  j1 66-1 72.01  ±  0.49  cd 

8-1 59.34 ±   2.06  mn 70-1 30.32  ±  2.02     xyza1b1 

8-5 61.88    ±   0.74  klm 70-2 36.67  ±  2.31  st 

8-6  61.36 ±   2.69  m 72-1 71.86  ±  1.28  cde 

8-7 68.29 ±   2.35  fghı 72-2 71.12  ±  2.32  cdefg 

16-1 75.62 ±   1.68  ab 81-1 71.65  ±  0.71  cde 

16-4 76.42 ±   1.84  a 81-2 67.27  ±  2.09  hıj 

16-6 18.9      ±   4.35  ı1 81-3 72.08  ±  2.93  cd 

16-7 71.31 ±   1.57  cdef 88-1 65.63  ±  2.79  ıj 

17-1 74.24 ±   1.05  abc 88-2 68.67  ±  1.11  efghı 

18-1 65.92    ±   0.86  ıj 90-1 57.8    ±  1.22  no 

18-2 55.78 ±   0.35 o 90-2 64.91  ±  1.57  jkl 

18-7 29.33 ±   0.83  yza1b1c1 91-1 22.95  ±  1.17  f1g1h1 

20-1 30.16    ±   2.49  xyza1b1 91-2 61.8    ±  1.6  lm 

20-2 72.26    ±   1.09  cd 91-3 25.74  ±  0.7  d1e1f1 

20-3 59.71 ±   3.89  mn 92-1 47.94  ±  1.19  pq 

20-4 32.53 ±   2.15  vwxy 97-1 30.28  ±  0.72  xyza1b1 

37-1 21.77 ±   0.7  h1ı1 97-2 67.83  ±  1.75  ghıj 

37-2 22.23    ±   2.1  g1h1 99-1 30.83  ±  1.21  wxyz 

40-1-1 35.89 ±   1.09  stu 99-2 50.9    ±  2.47  p 

40-1-2 37.94 ±    0-7   s 99-3 29.63  ±  1.74    yza1b1c1 

43-1 69.24 ±   1.04 defgh 99-4 45.55  ±  1.9 qı 

45-1 27.34 ±  1       a1b1c1d1e1 99-5 42.75  ±  1.01 r 

46-1-1 34.1      ±  0.84 tuvw Bin. E.   72.53  ±  2.01 bcd 

46-1-2 34.11 ±  0.23 tuvw Ban. 1 26.75  ±  2.48 c1d1e1 

50-1 64.91 ±  0.4 jkl Ban. 2  30.32  ±  2.46 xyza1b1 

50-2 65.4 ±  0.62 ıjk Hün. 1 31.43  ±  0.49 wxy 

55-1 73.32 ±  1.65 abc Hün. 2  33.19  ±  1.06 uvwx 

56-1 25.71    ±  1.15 d1e1f1 Hün. 3  31.48  ±  1.49 wxy  

*Aynı sütunda aynı harf ile temsil edilen ortalamalar arasındaki fark 0.05 düzeyinde önemli 

değildir. 
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Ç zelge  4.8. a* değeri 

Genotip  a* değeri Genotip  a* değeri 

5 no 36.55 ±  1       cdefg 57-1 24.26   ±  1.73 mno 

6 No 37.78 ±  1.51 bcdef 58-1 27.8     ±  1.78 kl 

7 No 34.96 ±  2.46 fghı 59-1 22.13   ±  1.69 nop 

8 No 29.95 ±  2.03 k 63-1 40.4     ±  1.45 b 

9 No 28.16 ±  1.98 kl 63-2 1.17     ±  0.56 a1b1c1d1 

7-1 16.05 ±  1.92 q 66-1 2.24     ±  0.36 za1b1c1 

8-1 22.78 ±  1.94 mnop 70-1 38.1     ±  2.59 bcde 

8-5 19.89 ±  0.66 p 70-2 45.72   ±  0.97 a 

8-6 7.24 ±  0.53 vwx 72-1 8.32     ±  0.99 uvw  

8-7 14.66 ±  0.27 q 72-2 8.96     ±  0.77 tuv 

16-1 1.04 ±  0.07 a1b1c1d1 81-1 0.01     ±  0.31 c1d1 

16-4 -4.21 ±  0.24 e1f1  81-2 0.23     ±  0.16 b1c1d1 

16-6 16.44 ±  0.96 q 81-3 1.46     ±  0.63 za1b1c1d1 

16-7 3.18 ±  0.31 yza1b1 88-1 0.46     ±  0.13 a1b1c1d1 

17-1 -8.01 ±  0.98 g1 88-2 1.33     ±  2.32 za1b1c1d1 

18-1 5.67 ±  0.7 wxy 90-1 23.09   ±  0.93 mno 

18-2 13.5 ±  0.95 qrs 90-2 0.65     ±  1.48 stu 

18-7 36.92 ±  0.4 cdefg 91-1 30.41   ±  2.72 jk 

20-1 22.13 ±  2.31 nop 91-2 11.5     ±  1.08 rst 

20-2 21.37 ±  0.86 op 91-3 28.98   ±  0.78 k 

20-3 4.28 ±  1.46 xyz 92-1 33.13   ±  2.11 ıj 

20-4 36.28 ±  2.63 defgh 97-1 33.2     ±  1.74 ıj  

37-1 3.24 ±  0.86 yza1b1 97-2 0.49     ±  1.14 yza1 

37-2 16.53 ±  0.74 q 99-1 35.21   ± 1.56 defghı 

40-1-1 38.14 ±  1.72 bcd 99-2 33.13   ±  0.97 ıj 

40-1-2 35.03 ±  0.82 efghı 99-3 29.32   ±  3.11 k 

43-1 -5.78 ±  1.19 f1g1 99-4 33.42   ±  1.52 hıj 

45-1 34.39 ±  2.52 ghı 99-5 39.6     ±  1.27 bc 

46-1-1 8.71 ±  0.07 tuvw Bin. E.  1.15     ±   3.5 a1b1c1d1 

46-1-2 7.57 ±  0.4 uvw Ban. 1 24.6     ±   1.53 mn 

50-1 -1.15 ±  5.56 d1e1 Ban. 2  25.82   ±   1.05 lm 

50-2 -5.49 ±  0.26 f1g1 Hün. 1  10.6     ±   8.71 stu 

55-1 3.28 ±  0.53 yza1b1 Hün. 2  14.42   ±   0.6 qr 

56-1 10.51 ±  1.23 stu Hün. 3 15.44   ±   0.94 q 

*Aynı sütunda aynı harf ile temsil edilen ortalamalar arasındaki fark 0.05 düzeyinde önemli 

değildir. 
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Ç zelge  4.9.  b* değeri 
Genotip  b* Genotip  b* 

5 no 11.84 ±  1.41  stuvw 57-1 5.27 ±  0.85    za1b1 

6 No 12.07 ±  2.32  rstuvw 58-1 6.4 ±  0.88    yza1 

7 No 10.6 ±  1.2  vwx 59-1 4.14 ±  0.42    a1b1 

8 No 14.32 ±  1.79  opqr 63-1 11.56 ±  0.93    stuvw 

9 No 12.3 ±  0.45  qrstuvw 63-2 37.13 ±  1.21    abcd 

7-1 5 ±  0.4  a1b1 66-1 35.48 ±  0.7    cdef 

8-1 6.28 ±  1.22  yza1 70-1 11.85 ±  1.15    stuvw 

8-5 34.24 ±  0.77  f 70-2 17.23 ±  1    n 

8-6 39.44 ±  0.15  a 72-1 37.91 ±  1.48   abc 

8-7 31.28 ±  0.5  g 72-2 38.27 ±  1.75   ab 

16-1 37.48 ±  1.78  abc 81-1 35.51 ±  1.16   cdef 

16-4 37.19 ±  0.07  abcd 81-2 34 ±  0.51    f 

16-6 5.15 ±  0.23  za1b1 81-3 36.74 ±  1.4       bcde  

16-7 37.56 ±  1.74  abc 88-1 30.63 ±  1.82   gh 

17-1 35.64 ±  0.54  cdef 88-2 34.33 ±  0.78   ef 

18-1 37.03 ±  0.29  abcd 90-1 29.84 ±  1.18   ghı 

18-2 28.35 ±  3.52  hıj 90-2 34.87 ±  0.92   def 

18-7 11.43 ±  0.12  tuvw 91-1 8.56 ±  1.08   xy 

20-1 12.13 ±  0.92  rstuvw 91-2 31.27 ±  0.57   g 

20-2 16.17 ±  1.99  no 91-3 7.47 ±  0.59   yz 

20-3 26.18 ±  1.47  jk 92-1 21.69 ±  0.75   lm 

20-4 13.15 ±  1.03  pqrstu 97-1 11.32 ±  0.88    tuvw 

37-1 0.12 ±  0.02  b1 97-2 34.34 ±  1.06   ef 

37-2 4.79 ±  0.32  a1b1 99-1 12.05 ±  0.88   rstuvw 

40-1-1 13.87 ±  2.12  opqrs 99-2 24.03 ±  0.98   kl 

40-1-2 13.75 ±  1.05  opqrst 99-3 10.78 ±  1.04   uvwx 

43-1 28.96 ±  0.7 ghı 99-4 20.57 ±  0.9   m 

45-1 27.67 ±  0.44  ıj 99-5 24.16 ±  2.07     k 

46-1-1 15.38 ±  0.44  nop Bin. E.  30.03 ±  3.4   ghı 

46-1-2 14.59 ± 0.24 opq Ban. 1  10 ±  1.81   wx 

50-1 27.67 ±  0.37  ıj Ban. 2  12.14 ±  0.63   rstuvw 

50-2 27.67 ±  0.44  ıj Hün. 1 12.43 ±  0.53   qrstuvw 

55-1 36.28 ±  1.57  bcdef Hün. 2  12.9 ±  7.25   qrstuv 

56-1 3.29 ±  0.45  b1 Hün. 3 12.72 ±  0.83   qrstuv 

*Aynı sütunda aynı harf ile temsil edilen ortalamalar arasındaki fark 0.05 düzeyinde önemli 

değildir. 
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4.3. Kimyasal Analizler 

 ÇalıĢmada yer alan 62 alıç, 3 elma ve 3 hünnap genotipine ait meyve 

örneklerinde kimyasal analizler yapılmıĢtır. Meyve temin edilemeyen 3 alıç 

genotipinde analizler gerçekleĢtirilememiĢtir. Kimyasal analizlerde taze meyveler 

kullanılıp, analizler 3 tekerrürlü yapılmıĢtır. Bu kapsamda pH, suda çözülür kuru 

madde (%), titre edilebilir asitlik (%), C vitamin (mg/100g), toplam fenolik madde 

miktarı (mg GAE/100), Ģeker bileĢenleri (g/100 g) ve fenolik bileĢenler (mg/100 g) 

analizleri yapılmıĢtır.  

 

4.3.1. pH, Suda Çözülür Kuru Madde (%), Titre Edilebilir Asitlik (%) 

Analizleri 

Ġncelenen genotiplerde, pH, suda çözünür kuru madde (%), titre edilebilir 

asitlik (%) değerleri analiz edilmiĢ ve değerlendirilen üç parametrede de farklılıklar 

istatiksel açıdan önemli bulunmuĢtur. 

Alıç genotipleri içerisinde en yüksek pH değerleri 4.28 ile 91-1 nolu (C. 

spp.), 4.17 ile 16-6 nolu (Crataegus spp.) genotiplerde tesbit edilmiĢtir. En düĢük 

değerler ise, 2.96 ile 50-1 nolu (C.orientalis), 3.04 ile 50-2 nolu (C.orientalis) ve 

81-2 nolu (C. azorolus) genotiplerinde belirlenmiĢtir.  

Alıç genotipleri arasında SÇKM değerleri %22,40 brix ile %5,20 brix 

aralığında değiĢmektedir. En yüksek değerler %22.40 brix ile 91-1 nolu (Crataegus 

spp.), % 22.13 brix ile 16- 6 nolu (Crataegus spp.) genotiplerde ölçülürken, en 

düĢük değerler %5.20 brix ile 56-1 nolu (C. microphylla), % 5.61 brix ile 99-3 nolu 

(C. longipes) genotiplerde ölçülmüĢtür.  

Alıç genotipleri arasında en yüksek titre edilebilir asitlik değerleri % 2.2 ile 

90-1 nolu (C. monogyna), % 2.09 ile 97-2 nolu (C. azarolus) genotiplerde, en 

düĢük değerler ise % 0.12 ile 7 nolu (C. monogyna), % 0.15 ile 57-1 nolu 

(C. monogyna) genotiplerde kaydedilmiĢtir. 

AraĢtırmada yer alan elma genotiplerinde. pH, SÇKM ve titre edilebilir 

asitlik değerleri sırasıyla 2.8-3.71, % 9.6 - 13.3 brix ve % 0.86 -% 1.1 aralığında,  
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hünnap genotiplerinde ise bu değerler 4.18-4.6, % 22.27-% 27.6 brix ve % 

0.26- % 0.3 aralığında yer almıĢtır.  

 Yanar (2011), alıç genotipleri ile yaptığı çalıĢmada, en yüksek pH değerini 

3.62 ile C. monogyna türünde, en düĢük pH değerini ise 2.82 ile C. aronia türünde, 

en yüksek SÇKM değerlerini % 16 brix ile C. aronia var. dentata ve C. aronia var. 

aronia türlerinde, en düĢük SÇKM değerlerini ise % 6.40 brix ile C. orientalis var. 

orientalis türleri arasında ölçmüĢtür. Mraihi ve ark (2015), C. azarolus türüne ait 

genotiplerde pH değerinin 4.2 ile 3.2, titre edilebilir asit oranının % 1.9 ile % 0.9, 

suda çözünür kuru madde miktarının % 21.8 brix ile % 16.3 brix arasında 

değiĢtiğini bildirmiĢlerdir. Alirezalu ve ark (2020), farklı alıç türleri ile yaptıkları 

çalıĢmada,  C.pentoyna türünde pH değerinin 3.07, titre edilebilir asitlik değerinin 

% 0.75, SÇKM değerinin % 14.99 brix, C. monogyna türünde pH değerinin 3.07, 

titre edilebilir asitlik değerinin % 0.97,  SÇKM değerinin % 19.58 brix, C. meyeri 

türünde, pH değerinin 3.93, titre edilebilir asitlik değerinin % 0.98, SÇKM 

değerinin % 19.65 brix ve C. orientalis türünde pH değerinin 3.03, titre edilebilir 

asitlik değerinin % 0.77, SÇKM değerinin % 15.15 brix olduğunu belirtmiĢlerdir. 

Ayrıca, sarı renkli meyvelere sahip olan genotiplerde SÇKM değerlerinin daha 

yüksek olduğunu bildirmiĢlerdir. Farklı araĢtırmacıların yaptıkları çalıĢmaların 

sonuçları ile bu tez çalıĢmasında elde ettiğimiz pH, SÇKM ve titre edilebilir asitlik 

analiz verilerinin uyumlu olduğu görülmektedir. pH, SÇKM ve titre edilebilir 

asitlik değerlerinin türler arasında, aynı türün farklı genotipleri arasında büyük 

değiĢkenlik gösterdiği belirlenmiĢ ve genotip, ekolojik koĢulların etkili olduğu 

düĢünülmüĢtür. pH, SÇKM ve titre edilebilir asitlik verileri Çizelge 4.10.,4.11. ve 

4.12.‟de sunulmuĢtur.   
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Ç zelge  4.10. Genotiplere ait pH değerleri 
Genotip pH Genotip pH 

5 no 3.6 ± 0.02    ıjk 57-1 4 ± 0.01  d 

6 No 3.77 ± 0.01  efg 58-1 3.23 ± 0.01  tuvwx 

7 No 3.78 ± 0.01  efg 59-1 4.01 ± 0.01  d 

8 No 3.49 ± 0.02  lmn 63-1 4.01 ± 0.02  d 

9 No 3.5 ± 0.02  klm 63-2 3.36 ± 0.53  opqrs 

7-1 3.45 ± 0.01  mno 66-1 3.26 ± 0.02  stuvwx 

8-1 3.06 ± 0.01  b1 70-1 3.82 ± 0.02  ef 

8-5 3.07 ± 0.01  b1 70-2 3.3 ± 0.01  qrstu 

8-6 3.46 ± 0.01  mno 72-1 3.11 ± 0.02  yza1b1  

8-7 3.22 ± 0.01  tuvwx 72-2 3.1 ± 0.02  za1b1 

16-1 3.07 ± 0.22  a1b1 81-1 3.32 ± 0.01  qrstu 

16-4 3.22 ± 0.01  uvwxy 81-2 3.04 ± 0.06   b1c1 

16-6 4.17 ± 0.02  c 81-3 3.82 ± 0.01   e 

16-7 3.33 ± 0.01  pqrst 88-1 3.7 ± 0.02  ghı 

17-1 3.21 ± 0.02  uvwxy 88-2 3.42 ± 0.02  mnop  

18-1 3.43 ± 0.01  mnop 90-1 3.19 ± 0.01  wxyz 

18-2 3.29 ± 0.01  rstuvw 90-2 3.32 ± 0.01  qrstu 

18-7 3.99 ± 0.03  d 91-1 4.28 ± 0.02  b 

20-1 3.4 ± 0.01  mnopq 91-2 3.33 ± 0.02  pqrst 

20-2 3.25 ± 0.03  tuvwx 91-3 3.71 ± 0.01  g 

20-3 3.39 ± 0.04  nopqr 92-1 3.3 ± 0.01  qrstuv 

20-4 3.46 ± 0.02  mno 97-1 3.6 ± 0.01  hıjk 

37-1 3.22 ± 0.01  tuvwx 97-2 3.28 ± 0.01  stuvwx  

37-2 3.74 ± 0.01  efg 99-1 3.7 ± 0.02  ghı 

40-1-1 3.2 ± 0.01  vwxyz 99-2 3.3 ± 0.01  qrstuv 

40-1-2 3.22 ± 0-03  tuvwx 99-3 3.45 ± 0.01  mno 

43-1 3.44 ± 0.03  mno 99-4 3.25 ± 0.01  tuvwx 

45-1 3.39 ± 0.02  nopq 99-5 3.59 ± 0.01  jkl 

46-1-1 3.26 ± 0.02  stuvwx Bin. E.   2.8 ± 0.01  d1 

46-1-2 3.17 ± 0.01  xyza1 Ban. 1  3.71 ± 0.02  fg 

50-1 2.96 ± 0.02  c1 Ban. 2 3.43 ± 0.02  mno 

50-2 3.04 ± 0.02  b1c1 Hün. 1  4.18 ± 0.01  bc 

55-1 3.11 ± 0.02  za1b1 Hün. 2 4.6 ± 0.01  a 

56-1 3.69 ± 0.02  ghıj Hün. 3  4.22 ± 0.01  bc 

*Aynı sütunda aynı harf ile temsil edilen ortalamalar arasındaki fark 0.05 düzeyinde önemli 

değildir. 
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Ç zelge  4.11. Genotiplere ait suda çözünür kuru madde değerleri (%) 

Genotip  SÇKM (%) Genotip  SÇKM (%) 

5 no 10.9      ±  0.23   opqr 57-1 9.6 ±  1.39    tuvw 

6 No 12.8 ±  0.4  klm 58-1 11.47 ±  0.23  nop 

7 No 7.2 ±  0.8  a1b1c1 59-1 10.93 ±  1.22  opqr 

8 No 6.4 ±  0  c1d1 63-1 15.6 ±  0.4  fg 

9 No 6.8 ±  0.4  b1c1 63-2 10.13 ±  0.23  rst 

7-1 8 ±  0.8  yza1 66-1 10 ±  0.4  rstu 

8-1 10.67 ±  0.83  pqrs 70-1 18.53 ±  1.01  c 

8-5 8.4 ±  0  xyz 70-2 9.73 ±  0.23  stuv 

8-6 12.27 ±  0.23  lmn 72-1 14.27 ±  0.23  hı 

8-7 6.8 ±  0.8  b1c1 72-2 12.93 ±  0.23  jkl 

16-1 10 ± 1.06  rstu 81-1 17.33 ±  0.46  e 

16-4 16.27 ±  0.46  f 81-2 14.67 ±  0.83  gh 

16-6 22.13 ±  1.67  c 81-3 6.67 ±  0.46  b1c1 

16-7 9.07 ±  0.61  uvwx 88-1 15.6 ±  0.4  fg 

17-1 10.53 ±  0.23  pqrst 88-2 17.47 ±  0.23  e 

18-1 13.73 ±  1.4  hıjk 90-1 13.87 ±  0.23  hıj 

18-2 10.93 ±  0.23  opqr 90-2 8.8 ±  0.8  vwxy 

18-7 11.73 ±  0.23  no 91-1 22.4 ±  0.8  c 

20-1 9.6 ±  0.8  tuvw 91-2 9.73 ±  0.61  stuv 

20-2 10.53 ±  0.23  pqrst 91-3 10.93 ±  0.46  opqr 

20-3 9.73 ±  0.61  stuv 92-1 8.53 ±  0.46  xyz 

20-4 11.47 ±  0.23  nop 97-1 6.93 ±  0.46  b1c1 

37-1 16 ±  0.4  f 97-2 16.53 ±  0.23  ef 

37-2 7.6 ±  0        za1b1 99-1 8.27 ±  0.92  xyz 

40-1-1 10.67 ±  0.23   pqrs 99-2 13.6 ±  0.8  ıjk 

40-1-2 11.47 ±  0.61  nop 99-3 5.61 ±  1.37  d1e1 

43-1 10.93 ±  0.61  opqr 99-4 11.2 ±  0.4  opq 

45-1 7.6 ±  0  za1b1 99-5 10.4 ±  0.8  qrst 

46-1-1 11.87 ±  0.27  mno Bin.  E.  9.6 ±  0.4  tuvw 

46-1-2 10 ±  0.4  rstu Ban. 1 10 ±  0.69  rstu 

50-1 8.67 ±  0.83  wxy Ban. 2 13.33 ±  0.61  ıjk 

50-2 8.53 ±  0.23  xyz Hün. 1 24.8 ±  0.8  b 

55-1 10.53 ±  0.23  pqrst Hün. 2 22.27 ±  0.23  c 

56-1 5.2 ±  0.4  e1 Hün. 3 27.6 ±  0  a 

*Aynı sütunda aynı harf ile temsil edilen ortalamalar arasındaki fark 0.05 düzeyinde önemli 

değildir. 
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Çizelge  4.12. Genotiplere ait titre edilebilir asitlik değerleri (%) 
Genoti   Asitlik (%) Genotip   Asitlik (%) 

5 no   0.43   ± 0.05 xyza1 57-1 0.15 ±  0.04 g1h1 

6 No   0.46   ± 0.03 wxyz 58-1 0.22 ±  0.02 d1e1f1g1h1 

7 No   0.12   ± 0.01 h1 59-1 0.19 ±  0.03 f1g1h1 

8 No   0.31   ± 0.04 b1c1d1 63-1 0.32 ±  0.06 b1c1d1 

9 No   0.51   ± 0.03 uvwx 63-2 1.29 ±  0.06 ef 

7-1   0.24   ± 0.03   c1d1e1f1  66-1 0.8 ±  0.03 klmn 

8-1   0.95   ± 0.08   hıj 70-1 0.77 ±  0.03 mno 

8-5   0.77   ± 0.03   mno 70-2 0.7 ±  0.06 opq 

8-6     0.47  ± 0.07  vwxyz 72-1 1.91 ±  0.03 c 

8-7     0.47  ± 0.04  vwxyz 72-2 1.56 ±  0.04 d 

16-1     0.9  ± 0.05  ıjk 81-1 0.57 ±  0.08 stuv 

16-4     2.02  ± 0.08  b 81-2 0.87 ±  0.08 ıjkl 

16-6     0.2  ± 0.04  e1f1g1h1 81-3 0.24 ±  0.03 c1d1e1f1g1 

16-7     0.46  ± 0.03   wxyz 88-1 0.78 ±  0.07 lmno 

17-1     1.27  ± 0.03 ef 88-2 1.23 ±  0.24 f 

18-1     0.9  ± 0.02  ıjk 90-1 2.2 ±  0.06 a 

18-2   0.9     ± 0.07  ıjk 90-2 0.64 ±  0.06 pqrs 

18-7   0.39   ± 0.04  za1b1 91-1 0.54 ±  0.06 tuvw 

20-1   0.39   ± 0.04  za1b1 91-2 0.91 ±  0.05 hıj 

20-2   0.62   ± 0.21  qrst 91-3 0.2 ±  0.04 f1g1h1  

20-3   1.01   ± 0.05  gh 92-1 0.59 ±  0.05 rstu 

20-4   0.46   ± 0.07  wxyz 97-1 0.24 ±  0.03 c1d1e1f1g1 

37-1   1.53   ± 0.17  d 97-2 2.09 ±  0.03 b 

37-2   0.68   ± 0.06  opqr 99-1 0.33 ±  0.02 a1b1c1 

40-1-1   0.57   ± 0.03  rstuv 99-2 1.3 ±  0.04 ef 

40-1-2   0.74   ± 0.04  nop 99-3 0.3 ±  0.03 b1c1d1e1 

43-1   0.5     ± 0.08  uvwxy 99-4 1.22 ±  0.04 f 

45-1   0.27   ± 0.06  c1d1e1f1 99-5 0.4 ±  0.03 yza1b1 

46-1-1   0.86   ±0.06   jklm Bin. E  0.86 ±  0.06 jklm 

46-1-2   0.66   ± 0.08  pqrs Ban. 1  1.11 ± 0.06 g 

50-1   1.34   ± 0.04  e Ban. 2  0.97 ± 0.06 hı 

50-2   0.87   ± 0.07  jklm Hün. 1  0.27 ±  0.03 c1d1e1f1 

55-1   0.92   ± 0.04  hıj Hün. 2  0.26 ±  0.04 c1d1e1f1g1 

56-1   0.34   ± 0.02  a1b1c1 Hün. 3  0.3 ±  0.03 b1c1d1e1 

    *Aynı sütunda aynı harf ile temsil edilen ortalamalar arasındaki fark 0.05 düzeyinde önemli 

değildir. 
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4.3.2. Meyvelerde C vitamin Analizleri (mg/100 g) 

AraĢtırmada yer alan genotipler arasında C vitamini açısından istatiksel 

olarak önemli farklılıklar görülmüĢtür (Çizelge 4.13.). Alıç genotipleri arasında C 

vitamini değerlerinin 19.1 mg/100 g–0.9 mg/100 g arasında değiĢtiği belirlenmiĢtir. 

En yüksek C Vitamini değerlerine sahip olan alıç genotipleri sırasıyla, 19.1 mg/100 

g ile 91-1 nolu (Crataegus spp.), 15.4 mg/100 g ile 16-6 nolu (Crataegus spp.), 

14.9 mg/100 g ile 6 nolu (C. monogyna) genotipler olmuĢlardır. En düĢük değerler 

ise 0.9 mg/100 g ile 20-3 nolu (C. azarolus), 1.0 mg/100 g ile 8-7 nolu (C. aronia), 

16-1 nolu (C.aronia), 90-1 nolu (C. azarolus) ve 99-3 nolu (C. longipes) 

genotiplerde kaydedilmiĢtir. Elma genotipleri arasında C vitamini değerleri 0.81 

mg /100 g ile 1.86 mg /100 g, hünnap genotipleri arasında ise 1.86 mg /100 g ile 

3.39 mg /100 g arasında değiĢmiĢtir.  

Alıç türlerinde C vitamini değerlerinin, literatürde geniĢ bir skalada yer 

aldığı görülmektedir. Türkoğlu ve ark (2004), alıç türlerinde C vitamini miktarının 

86.15 mg/100 g – 15,38 mg/100 g arasında değiĢtiğini bildirmiĢtir. Liu ve ark 

(2010), 16 alıç genotipi ile yaptığı çalıĢmada, C vitamin değerlerinin 3.86 mg/100 

g ile 4.97 mg/100 g arasında değiĢtiğini belirlemiĢlerdir. Yapılan diğer 

çalıĢmalarda C vitamini içeriği 2.751 mg/100 g ile 8.415 mg/100 g (Mateos ve ark, 

2013), 2.681 mg/100 g ile 9.621 mg/100 g (Gürlen, 2018) arasında değiĢmiĢtir. 

Yapılan bu tez çalıĢmasında, alıç genotiplerine ait C vitamini değerlerinin 19.1 mg 

/100 g – 0.9 mg /100 g değiĢtiği belirlenmiĢtir. Elde edilen C vitamini değerlerinin, 

diğer araĢtırmacıların verileri ile kıyaslandığı zaman Türkoğlu ve ark (2004)‟nın 

çalıĢmasına göre daha düĢük olduğu, ancak Mateos ve ark (2013), yaptıkları 

çalıĢmaya göre daha yüksek olduğu görülmektedir. Bu farklılıkların tür, genotip, 

farklı iklim, rakım ve yetiĢme koĢulları gibi faktörlerden kaynaklandığı 

düĢünülmektedir.  
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Ç zelge  4.13. Genotiplere ait C vitamin değerleri (mg/100 g) 
Genotip C vitamini  (mg/100 g) Genotip  C vitamini  (mg/100 g) 

5 no 6 ±  1.6  klm 57-1 4.6 ±  0.1 no 

6 No 14.9 ±  0.11  e 58-1 4.9 ±  0.3 mn 

7 No 2.3 ±  0.3  stuv 59-1 8.0 ±  0.8    h 

8 No 1.9 ±  0.3  stuvwxy 63-1 nd 

9 No 1.5 ±  0.2  tuvwxy 63-2 nd 

7-1 6.2 ±  0.7  jk 66-1 1.3 ±  0.2 uvwxy  

8-1 nd 70-1 3.6 ±  0.2 opq 

8-5 nd 70-2 nd 

8-6 1.4 ±  0.2      uvwxy 72-1 2.3 ±  0.1 stu 

8-7 1.0 ±  0.2      yz 72-2 1.2 ±  0.1    vwxy 

16-1 1.0 ±  0.1  yz 81-1 9.9 ±  0.1 g 

16-4 1.1 ±  0.1  xy 81-2 3.4 ±  0.3    pqr 

16-6 15.4 ±  3.7  e 81-3 1.7 ±  0.2    tuvwxy 

16-7 1.1 ±  0.1  xy 88-1 1.5 ±  0.1 tuvwxy 

17-1 1.3 ±  0.2  uvwxy 88-2 1.5 ±  0.1 tuvwxy 

18-1 nd 90-1 1.0 ±  0.2    xyz 

18-2 1.8 ±  0.2  tuvwxy 90-2 nd  

18-7 nd 91-1 19.1 ±  1.2 c 

20-1 1.6 ±  0.1  tuvwxy 91-2 1.2 ±  0.1 vwxy 

20-2 nd 91-3 1.5 ±  0.1 tuvwxy 

20-3 0.9 ±  0.1  yz 92-1 nd 

20-4 1.2 ±  0.2  wxy 97-1 12.1 ±  0.6 f 

37-1 7.5 ±  0.9  hı 97-2 6.5 ±  0.6 ıjk  

37-2 4.3 ±  0.3  nop 99-1 2.5 ±  0.2 rst 

40-1-1 1.7 ±  0.1  tuvwxy 99-2 1.7 ±  0.1 tuvwxy 

40-1-2 1.6 ±  0.1  tuvwxy 99-3 1.0 ±  0.2 xyz 

43-1 1.1 ±  0.1  xy 99-4 7.1 ±  0.5 hıj 

45-1 14.4 ±  1.6  e 99-5 2.1 ±  0.2 stuvwx 

46-1-1 6.1 ±  0.7  jkl Bin. E   0.81 ±  0.2 h 

46-1-2 6.5 ±  0.5  ıjk   Ban. 1 1.75 ±  1.3 d 

50-1 2.8 ±  0.2  qrs   Ban. 2 1.86 ±  0.4 c 

50-2 5.1 ±  0.2  lmn   Hün. 1 2.26 ±  0.2 b 

55-1 nd   Hün. 2 1.86 ±  0.4 c 

56-1 2.2 ±  0.2 stuvw    Hün. 3 3.39 ±  0.9 a  

*Aynı sütunda aynı harf ile temsil edilen ortalamalar arasındaki fark 0.05 düzeyinde önemli 

değildir. 
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4.3.3. Meyvelerde Şeker Bileşenleri Analizleri (g/100 g) 

AraĢtırmada yer alan meyvelerin Ģeker bileĢenleri HPLC-RID sisteminde 

belirlenmiĢ ve sonuçlar g/100 g olarak belirtilmiĢtir. Genotiplerin Ģeker bileĢenleri 

sakkaroz, glikoz ve fruktoz standartları kullanılarak belirlenmiĢ ve sonuçlar 

istatiksel olarak değerlendirildiğinde farklılıklar önemli bulunmuĢtur. Çizelge 

4.14‟de sakkoroz analiz sonuçları, Çizelge 4.15‟de glikoz analiz sonuçları ve 

Çizelge 4.16‟da‟ fruktoz analiz sonuçları sunulmuĢtur.  

Alıç meyvelerine ait genotiplerde, sakkaroz konsantrasyonunun 10.15 

g/100 g ile 0.53 g/100 g aralığında değiĢtmiĢtir. En yüksek sakkaroz 

konsantrasyonuna sahip genotiplerin 10.15 g/100 g ile 16-7 nolu (Crataegus spp.), 

8.11 g/100 g ile 66-1 nolu (C. tanacetifolia.) genotiplerde gözlemlenmiĢtir. En 

düĢük değerlere sahip olan genotipler ise 0.53 g/100 g ile 59-1 nolu (C. longipes), 

0.93 g/100 g ile 97-1 nolu (C. monogyna) ve 0.96 g /100 g ile 18-7 nolu 

(Crataegus x sinacia) genotiplerdir. 

Alıç genotiplerine ait meyvelerde glikoz konsantrasyonu 14.26 g/100 g ile 

0.40 g/100 g arasında değiĢmiĢtir. En yüksek değerler 14.26 g/100 g ile 16-4 nolu 

(Crataegus spp.), 12.76 g/100 g ile 81-3 nolu (C. azorolus) genotiplerde 

belirlenmiĢtir.  En düĢük değerler ise 0.40 g/100 g ile 46-1-2 nolu, 0.41 g ile 46-1-1 

nolu (C. aronia) genotiplerde tespit edilmiĢtir.  

Alıç genotiplerine ait meyvelerde fruktoz konsantrasyonu ise 15.83 g/100 g 

ile 0.78 g/100 g arasında aralığında yer almaktadır. En yüksek değerler 15.83 g/100 

g ile 81-3 nolu (C. azorolus), 14.04 g/100 g ile 88-1 nolu (C. azorolus), en düĢük 

değerler ise 0.78 g/100 g ile 46-1-1 nolu ve 0.79 ile 46-1-2 nolu (C. aronia ) 

genotiplerden elde edilmiĢtir.  

AraĢtırmada yer alan elma genotiplerinde sakkaroz, glikoz, fruktoz 

konsantrasyonu sırasıyla 1.05 – 2.92 g/100g, 0.82 – 1.23 g/ 100 g, 0.13 – 4.05 

g/100 g Ģeklinde belirlenmiĢtir. Hünnap genotiplerinde ise sakkaroz, glikoz, fruktoz 

konsantrasyonlarının sırasıyla 11.29 – 14.47 g/100g, 3.96 – 6.82 g/100 g, 4 –n7.57 

g/100 g olduğu tespit edilmiĢtir. 
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Literatürde alıç meyvelerinin içerdiği Ģeker bileĢenlerini tayin etmeye 

yönelik çalıĢmalar sınırlıdır. Edwards ve ark (2012), alıç türlerinde yaptığı Ģeker 

bileĢenleri analizinde C. azarolus türünün sakkaroz içeriğinin 67.3–30.4 mg/g, 

fruktoz içeriğinin 62.4–0.3 mg/g, glikoz içeriğinin 72.6–31.9 mg/g arasında 

değiĢtiğini bildirmiĢlerdir. Sorkun (2012), taze alıç meyvelerinde Ģeker 

bileĢenlerini belirlemek için yaptığı çalıĢmada, fruktoz konsantrasyonunun 7.21 – 

2.09 g/100 g, glikoz konsantrasyonunun 20.23–5.60 g/100 g ve sakkaroz 

konsantrasyonunun 7.19 – 0.05 g/100 g olduğunu rapor etmiĢlerdir. Gürsoy (2016), 

4 farklı alıç türü ile yaptıkları çalıĢmada glikoz konsantrasyonunun 12.22 – 2.99 g/ 

100 g, fruktoz konsantrasyonunun 21.81–6.05 g/100 g, sakkaroz konsantrayonunun 

5.27 – 0.005 g/100 g arasında olduğunu bildirmiĢlerdir.  

Yaptığımız çalıĢmada taze meyve kullanılmıĢtır. Analiz sonuçlarına göre, 

sakkaroz konsantrasyonunun 10.15 g/100 g ile 0.53 g/100 g, glikoz konsantrasyonu 

14.26 g/100 g ile 0.40 g/100 g ve fruktoz konsantrasyonu ise 15.83 g/100 g ile 0.78 

g/100 g arasında değiĢtiği belielenmiĢtir. Elde edilen veriler literatürde bildirilen, 

Gürsoy (2016), Sorkun (2012), Edwards ve ark (2012), sonuçlarıyla uyumludur. 

ÇalıĢmada yer alan alıç genotiplerini, Ģeker bileĢenleri konsantrasyonu açısından 

tür temelinde değerlendirildiğimizde; aynı türe ait genotiplerde farklı Ģeker bileĢeni 

konsantrasyonları görülmektedir. Bu farklılığa genotip, ekoloji ve yetiĢtirme 

koĢullarının etkili olduğu düĢünülmektedir.  

 



4. BULGULAR VE TARTIġMA                                                  Makbule YANAR    

96 

Ç zelge  4.14. Genotiplere ait sakkaroz değerleri (g/100 g) 
Genotip Sakkaroz (g/100 g) Genotip Sakkaroz (g/100 g) 

5 no nd 57-1 1.38 ±  0.03   vw 

6 No nd 58-1 nd 

7 No 1.08 ±  0.09   xy 59-1 0.53 ±  0.04   opq 

8 No 1.55 ±  0.11   u 63-1 nd 

9 No nd 63-2 3.32 ±  0.04    l 

7-1 1.93 ±  0.19   st 66-1 8.11 ±  0.05    e 

8-1 2.67 ±  0.12   no 70-1 1.71 ±  0.02    tu 

8-5 2.97 ±  0.21   m 70-2 3.16 ±  0.04    lm 

8-6 1.55 ±  0.09   uv 72-1 nd 

8-7 2.3 ±  0.16   pqr 72-2 nd 

16-1 6.1 ±  0.14   g 81-1 3.43 ±  0.04   l 

16-4 3.42 ±  0.15   l 81-2 5.35 ±  0.02   h 

16-6 nd 81-3 4.54 ±  0.06   j 

16-7 10.15 ±  0.15   d 88-1 5.33 ±  0.04   h 

17-1 3.3 ±  0.32   l 88-2 5.25 ±  0.04   h 

18-1 4.84 ±  0.19   ı 90-1 4.12 ±  0.05   k 

18-2 1.79 ±  0.07    tu 90-2 2.59 ±  0.09   op 

18-7 0.96 ±  0.03   y 91-1 nd 

20-1 2.41 ±  0.12   opqr 91-2 1.74 ±  0.04   tu 

20-2 2.15 ±  0.38   rs 91-3 1.15 ±  0.07   wxy 

20-3 nd 92-1 2.34 ±  0.06   pqr 

20-4 1.27 ±  0.06   vwx 97-1 0.93 ±  0.09   y 

37-1 nd 97-2 7.31 ±  0.05   f 

37-2 nd 99-1 2.14 ±  0.06   rs 

40-1-1 2.25 ±  0.07   qr 99-2 3.29 ±  0.1   l 

40-1-2 2.33 ±  0.03   pqr  99-3 1.13 ±  0.06   wxy 

43-1 1.17 ±  0.08   wxy 99-4 2.42 ±  0.07   opqr 

45-1 nd 99-5 2.17 ±  0.05   rs 

46-1-1 6.04 ±  0.07   g Bin. E  2.92 ±  0.17   mn  

46-1-2 5.48 ±  0.07   h Ban.  1 nd 

50-1 2.59 ±  0.11   op Ban. 2 1.05 ±  0.07   xy 

50-2 2.67 ±  0.06   no Hün. 1 11.29 ±  0.18   c 

55-1 2.48 ±  0.03   opq Hün. 2 14.47 ±  1.27   a 

56-1 nd Hün. 3 12.06 ±  0.2   b 

*Aynı sütunda aynı harf ile temsil edilen ortalamalar arasındaki fark 0.05 düzeyinde önemli 

değildir. 
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Ç zelge  4.15. Genotiplere ait glikoz değerleri (g/100 g)  
Genotip  Glikoz (g/100 g) Genotip Glikoz (g/100 g) 

5 no 2.68 ±  0.12   z 57-1 5.83 ±  0.09    vw 

6 No 1.49 ±  0.16   z 58-1 1.62 ±  0.12     z 

7 No 3.48 ±  0.08   xy 59-1 5.2 ±  0.14     opq 

8 No 2.74 ±  0.07   uv 63-1 1.82 ±  0.13     z 

9 No 1.91 ±  0.12   z 63-2 4.79 ±  0.09     l  

7-1 5.34 ±  0.06   st 66-1 7.55 ±  0.12     e 

8-1 6.13 ±  0.1   no 70-1 9.21 ±  0.27     tu 

8-5 5.81 ±  0.11   m 70-2 8.18 ±  0.19     lm 

8-6 8.47 ±  0.07   uv 72-1 9.35 ±  0.14     z 

8-7 6.59 ±  0.11    pqr 72-2 10.83 ±  0.13     z 

16-1 6.61 ±  0.07   g 81-1 2.79 ±  0.13     l 

16-4 14.26 ±  0.16   l 81-2 4.77 ±  0.08     h 

16-6 1.1 ±  0.17   z 81-3 12.76 ±  0.15     j 

16-7 10.04 ±  0.11   d 88-1 11.64 ±  0.08      h 

17-1 7.22 ±  0.21   l 88-2 9.45 ±  0.13     h 

18-1 9.4 ±  0.12   ı 90-1 10.15 ±  0.22     k 

18-2 7.41 ±  0.13   tu 90-2 7.58 ±  0.07    op 

18-7 5.12 ±  0.12   y 91-1 3.08 ±  0.12    z 

20-1 5.3 ±  0.12   opqr 91-2 6.73 ±  0.19    tu 

20-2 9.5 ±  0.35   rs 91-3 9.37 ±  0.14    wxy 

20-3 7.49 ±  0.16   z 92-1 8.86 ±  0.12    pqr 

20-4 7.08 ±  0.14   vwx 97-1 5.44 ±  0.06    y 

37-1 2.72 ±  0.14   z 97-2 1.38 ±  0.08    f 

37-2 3.95 ±  0.15   z 99-1 6.09 ±  0.6    rs  

40-1-1 8.4 ±  0.17   qr 99-2 10.25 ±  0.07    l 

40-1-2 9.31 ±  0.17   pqr 99-3 5.19 ±  0.08   wxy 

43-1 6.93 ±  0.08   wxy 99-4 1.88 ±  0.12   opqr 

45-1 2.21 ±  0.13   z 99-5 9.37 ±  0.14   rs 

46-1-1 0.41 ±  0.16   g Bin. E  0.92 ±  0.16    mn 

46-1-2 0.4 ±  0.05   h Ban. 1 1.23 ±  0.19    z 

50-1 7.36 ±  0.39    op Ban. 2 0.82 ±  0.14    xy 

50-2 7.16 ±  0.19   no Hün. 1 4.98 ±  0.07    c 

55-1 7.18 ±  0.21   opq Hün. 2 3.96 ±  0.08    a 

56-1 6.79 ±  0.3   z Hün. 3 6.82 ±  0.06    b 

*Aynı sütunda aynı harf ile temsil edilen ortalamalar arasındaki fark 0.05 düzeyinde önemli 

değildir. 
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Ç zelge  4.16. Genotiplere ait fruktoz değerleri (g/100 g) 
Genotip  Fruktoz (g/ 100 g)  Genotip Fruktoz (g/100 g) 

5 no 3.08 ±  0.1   d1 57-1 6.74 ±  0.08   v 

6 No 1.79 ±  0.12   ı1 58-1 1.41 ±  0.28   j1 

7 No 4.4 ±  0.12   a1 59-1 6.2 ±  0.1   w 

8 No 3.72 ±  0.04   c1 63-1 2.22 ±  0.08   g1h1 

9 No 2.03 ±  0.1    h1 63-2 5.87 ±  0.1   x 

7-1 7.11 ±  0.11    u 66-1 9.27 ±  0.08   o 

8-1 7.79 ±  0.36    s 70-1 11.48 ±  0.15   ı 

8-5 7.27 ±  0.12    u 70-2 10.9 ±  0.2   k 

8-6 11.15 ±  0.07    j 72-1 10.99 ±  0.1   jk 

8-7 8.77 ±  0.07    p 72-2 12.24 ±  0.14   f 

16-1 8.21 ±  0.12     r 81-1 2.63 ±  0.08   f1 

16-4 13.06 ±  0.15    d 81-2 4.69 ±  0.14   z 

16-6 1.19 ±  0.1    k1 81-3 15.83 ±  0.11   a 

16-7 13.34 ±  0.14    c 88-1 14.04 ±  0.08   b 

17-1 9.77 ±  0.27    n 88-2 13.1 ±  0.11   d 

18-1 11.77 ±  0.14    gh 90-1 11.98 ±  0.11   g 

18-2 9.42 ±  0.13    o 90-2 10 ±  0.03   m 

18-7 6.05 ±  0.12    wx 91-1 2.85 ±  0.13   e1 

20-1 6.19 ±  0.1    w 91-2 8.65 ±  0.1   pq 

20-2 11.07 ±  0.13    jk 91-3 11.69 ±  0.1   hı 

20-3 10.15 ±  0.11    m 92-1 12.42 ±  0.19   ef 

20-4 8.46 ±  0.17    q 97-1 6.83 ±  0.16   v 

37-1 3.26 ±  0.07   d1 97-2 1.78 ±  0.08   ı1 

37-2 4.01 ±  0.1   b1 99-1 7.8 ±  0.21   s 

40-1-1 10.46 ±  0.2   l 99-2 12.52 ±  0.08   e 

40-1-2 10.9 ±  0.14   k 99-3 6.69 ±  0.14   v 

43-1 7.89 ±  0.16   s 99-4 2.4 ±  0.013  g1 

45-1 2.07 ±  0.12   h1 99-5 13.85 ±  0.07   b 

46-1-1 0.78 ±  0.08   l1 Bin. E   4.05 ±  0.07   b1 

46-1-2 0.79 ±  0.14   l1 Ban. 1 0.25 ±  0.08   m1 

50-1 9.74 ±  0.11   n Ban. 2 0.13 ±  0.04   m1 

50-2 9.31 ±  0.18   o Hün. 1 5.25 ±  0.07   y 

55-1 10.42 ±  0.13   l Hün. 2 4 ±  0.06   b1 

56-1 7.88 ±  0.1   s Hün. 3 7.57 ±  0.07   t 

*Aynı sütunda aynı harf ile temsil edilen ortalamalar arasındaki fark 0.05 düzeyinde önemli 

değildir. 
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4.3.4. Toplam Fenolik Madde Miktarı (TFMM) (mg GAE/100 g ) 

AraĢtırmada yer alan genotiplerine ait meyvelerin uygun koĢullarda 

ekstraksiyonu yapılıp, elde edilen ekstrelerin TFMM değerleri ölçülmüĢtür ve 

gallik asit eĢdeğeri olarak sonuçlar ifade edilmiĢtir. Elde edilen toplam fenolik 

madde miktarı açısından genotipler arasından istatiksel açıdan önemli farklılıklar 

görülmüĢtür.  Toplam fenolik madde miktarı Çizelge 4.17‟de sunulmuĢtur.  

AraĢtımada yer alan alıç genotiplerine ait toplam fenolik madde miktarının 

56.39 mg GAE/100 g ile 838.72 mg GAE /100 g arasında değiĢtiği gözlenmiĢtir. 

Alıç genotipleri arasında en yüksek değerler sırasıyla 838.72 mg GAE/100 g ile 91-

1 nolu (Crataegus spp.), 836.98 mg GAE/100 g ile 46-1-1 nolu (C. aronia), ve 

730.45 mg GAE /100 g ile 99-1 nolu (C. monogyna) genotiplerde kaydedilmiĢtir. 

Yine alıç genotipleri arasında en düĢük değerler, 56.39 mg GAE/100 g ile 40-1-2 

nolu (C. orientalis), 90.79 mg GAE/100 g ile 63-2 nolu (Crataegus spp.) ve 101.9 

mg GAE/100 g ile 55-1 nolu (Crataegus spp.) genotiplerde belirlenmiĢtir.  

AraĢtırmada yer alan elma genotipleri arasında toplam fenolik madde 

miktarının 638 mg GAE/100 g ile 1221.76 mg GAE/100 g arasında olduğu 

gözlemlenirken, hünnap genotiplerinde bu değerlerin 281.68 mg GAE/100 g ile 

388.55 mg GAE/100 g arasında değiĢtiği kaydedilmiĢtir.  

Fenolik bileĢikler, sekonder metabolitler olarak bilinirler. Meyvelerin 

aroma, tat, renk gibi kalite ile ilgili parametrelerin oluĢmasından sorumludurlar. 

Gıdaların içerdiği fenolik bileĢikler, çeĢitli hastalıkların önlenmesi yoluyla insan 

sağlığının korunması ve güçlendirici etkileriyle ilgi çekicidirler. Ayrıca, 

farmakolojik özelliklerinden dolayı terapotik amaçla da kullanılırlar (Giada, 2013). 

Aynı zamanda meyvelere ait fenolik bileĢen içeriği ve kompozisyonu oldukça 

değiĢkendir. Bu nedenle fenolik bileĢen konsantrasyonlarının bireysel olarak 

hesaplanması oldukça zordur.  Bu yüzden toplam fenolik madde miktarının 

belirlenmsi kullanıĢlı ve daha kolay olmaktadır (Batu ve ark, 2007).  

Literatürde alıç tür ve genotiplerine ait toplam fenolik madde miktarı ile 

ilgili çalıĢmalar bulunmaktadır. Çoklar (2016), alıç genotiplerinde toplam fenolik 
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madde miktarını belirlemek için yaptığı çalıĢmada; su, metanol ve metanol:su 

karıĢımından oluĢan çözücüleri kullanarak en uygun çözgeni belirlemiĢlerdir. En 

yüksek toplam fenolik madde miktarını 1957.4 mg GAE/100 g ile metanol:su 

karıĢımı olan çözücüden elde etmiĢlerdir.Tez çalıĢması kapsamında, toplam fenolik 

madde miktarları belirlenirken çözgen olarak metanol:su karıĢımı kullanılmıĢtır..  

Zhang ve ark (2001), C. pinnatifida türünde yaptıkları analizlerde toplam fenolik 

madde miktarının 290 mg GAE/100 g, Bernatoniene ve ark (2008),  C. monogyna 

türünde 2640 mg GAE/100 g olduğunu bildirmiĢlerdir. Froehlicher ve ark (2008), 

farklı alıç türleri ile yürütükleri çalıĢmada 1226.3 g GAE/100 g dw ile 360 mg 

GAE/100 g dw arasında değiĢtiğini ifade etmiĢlerdir.  Sahloul ve ark (2009), 14 

alıç genotipiyle yürütükleri çalıĢmada toplam fenolik madde miktarlarının 498.5 

mg GAE/100 g dw ile 1477.3 mg GAE/100 g dw,  ErciĢli ve ark  (2015), 660 mg 

GAE/100 g ile 3460 mg GAE/100 g arasında değiĢtiğini ve Tüysüz ve ark (2021), 

alıç genotiplerinde toplam fenolik madde konsantrasyonunun 847 mg GAE/100 g 

olduğunu bildirmiĢlerdir. Yaptığımız çalıĢmada alıç genotiplerine ait toplam 

fenolik madde miktarı, 56.39 mg GAE/100 g ile 838.72 mg GAE /100 g arasında 

değiĢtiği görülmektedir. Yaptığımız çalıĢmada elde edilen verilerin, literatürde yer 

alan sonuçlar ile uyumlu olduğu görülmektedir. Ayrıca, Andjelkovic ve ark (2007), 

toplam fenolik madde miktarının ve içeriğinin seneden seneye değiĢtiğini ve 

yetiĢme koĢulları ile yakından ilgili olduğunu bildirmiĢlerdir. Yapılan çalıĢmada 

toplam fenolik madde miktarı açısından türler ve genotipler arasında büyük 

farklılıklar belirlenmiĢtir. Aradaki farklılıkların bitkilerin farklı ekolojilerde 

yetiĢmeleri, tür ve genotip farklılıkları yanı sıra ekstraksiyonda kullanılan metod, 

çözgen, sıcaklık ve süre gibi faktörlerden de kaynaklandığı düĢünülmektedir. 
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Ç zelge  4.17. Genotiplere ait Toplam Fenolik Madde Miktarı (mg GAE/100 g ) 
Genotip  TFMM (mg GAE/100 g) Genotip  TFMM (mg GAE/100 g) 

5 no 359.47 ±  10.3      no 57-1 172.13 ± 13.19     yza1 

6 No 662.79 ±  32.74     f 58-1 499.26 ± 16.66     jkl 

7 No 546.23 ± 128.3      ghı 59-1 721.59 ± 28.17     d 

8 No 366.87 ± 47.13      no 63-1 368.81 ± 19.88     no 

9 No 390.03 ± 32.72      n 63-2 90.79 ± 4.73     c1d1 

7-1 440.83 ± 15.84      m 66-1 573.75 ± 22.82     g 

8-1 184.01 ± 13.74      wxyz 70-1 717.33 ± 16.69     de 

8-5 226.89 ± 13.74      uv 70-2 473.83 ± 19.22     klm 

8-6 204.37 ±  7.55      vwxy 72-1 222.33 ± 13.56     uvwx 

8-7 214.38 ± 15.08      vwx 72-2 377.04 ± 24.6     no 

16-1 206.53 ± 15.75      vwxy 81-1 490.35 ± 22.38     jkl 

16-4 182.88 ± 9.21      wxyz 81-2 232.58 ± 14.68     tuv      

16-6 583.65 ± 15.49      g 81-3 139.79 ± 15.81     a1b1 

16-7 303.17 ± 13.24      pq 88-1 214.12 ± 6.93     vwx 

17-1 219.92 ± 15.64      uvwx 88-2 517.53 ± 16.91     hıj 

18-1 217.03 ± 16.26      uvwx 90-1 223.41 ±16.32     uvw 

18-2 514.29 ± 29.44      ıjk 90-2 384.56 ± 12.14     n 

18-7 573.55 ± 24.21      g 91-1 838.72 ± 17.25     c 

20-1 336.78 ± 13.41      op 91-2 142.54 ±7.37     za1b1 

20-2 142.58 ± 8.08      za1b1 91-3 556.64 ± 23.45    gh 

20-3 156.87 ± 14.03      za1 92-1 nd 

20-4 462.02 ±  22.1      lm 97-1 257.93 ± 7.92     rstu 

37-1 676.47 ± 16.86      ef 97-2 229.63 ± 8.51     uv 

37-2 721.61 ± 21.55      d 99-1 730.45 ± 17.79     d 

40-1-1 291.25 ± 12.86     qr  99-2 152.06 ± 3.4     za1 

40-1-2 56.39 ± 4.32     d1 99-3 386.97 ± 28.24     n 

43-1 227.75 ± 4.2     uv 99-4 180.65 ± 14.61     xyzal  

45-1 581.64 ± 10.61     g 99-5 273.61 ± 16.53     qrst 

46-1-1 836.98 ± 13.99      c Bin.E   638 ± 11.05     f 

46-1-2 390.59 ±  27.72     n Ban. 1 1026.55± 83.14    b 

50-1 210.87 ±  9.77     vwxy Ban. 2 1221.76  ± 16.96  a 

50-2 242.62 ±  18     stuv Hün. 1 281.68 ± 13.9    qrs 

55-1 101.9 ±  20.47     blcl  Hün. 2 388.55 ± 8.62    n 

56-1 515.17 ± 15.34      hıjk Hün. 3 321.27 ± 61.45    pqr 

*Aynı sütunda aynı harf ile temsil edilen ortalamalar arasındaki fark 0.05 düzeyinde önemli 

değildir. 
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4.3.5. Fenolik Bileşenlerin HPLC’ de Tayini (mg/100g) 

AraĢtırmada yer alan genotiplere ait meyve ekstrelerinin HPLC-DAD 

sisteminde fenolik bileĢen tayinleri yapılmıĢtır. Analizleri yapılan genotiplerde, 

farklı miktarlarda olmak üzere gallik asit, kateĢin, epikateĢin, epigallokateĢin 

gallat, rutin ve kafeik asit bileĢenleri tespit edilmiĢtir. Elde edilen sonuçlar mg/100 

g olarak ifade edilmiĢtir. Gallik asit, kateĢin, epikateĢin ve rutin konsantrasyon 

sonuçları, istatiksel açıdan değerlendirildiğinde genotipler arasındaki farklılıklar 

önemli bulunmuĢtur. Ġncelenen genotiplerin meyve ekstrelerinde, epigallokateĢin 

gallat ve kafeik asit konsantrasyonları sonuçları istatistiksel olarak 

değerlendirildiğinde fark P ≤ 0.05 önem düzeyinde önemli bulunmamıĢtır. 

Genotiplere ait gallik asit verileri Çizelge 4.18., kateĢin verileri Çizelge 4.19., 

epikateĢin verileri Çizelge 4.20., rutin verileri Çizelge 4.21., epigolakateĢin gallat 

verileri Çizelge 4.22. ve kafeik asit verileri Çizelge   4.23.‟de sunulmuĢtur.   

Ġncelenen alıç genotiplerine ait meyvelerin, gallik asit konsantrasyon 

sonuçlarının 0.05 mg/100 g ile 5.22 mg/100 g arasında değiĢtiği belirlenmiĢtir. En 

yüksek değerlere sahip genotipler sırasıyla 5.22 ile 91-1 nolu (Crataegus spp.), 

4.34 mg/100 g ile 37-2 nolu (C. pentagyna), 4.23 mg/100 g ile 59-1 nolu (C. 

longipes) genotiplerdir. En düĢük değerler ise, 0.05 mg/100 g ile 8-7 nolu (C. 

aronia), 0.06 mg/100 g ile 72-2 (C. orientalis) ve 0.09 mg/100 g ile 40-1-2 nolu (C. 

orientalis) genotiplerde analiz edilmiĢtir. AraĢtırmada yer alan elma genotiplerinin, 

gallik asit konsantrasyonu 0.78 mg/100 g ile 3.84 mg/100 g arasında değiĢirken, 

hünnap genotiplerinde ise 0.49 mg/100 g ile 1.26 mg/100 g aralığında değiĢmiĢtir.  

Alıç genotipleri arasında kateĢin konsantrasyonlarının 2.9 mg/100 g ile 

143.82 mg/100 g değerleri arasında büyük değiĢkenlik gösterdiği belirlenmiĢtir. 

Alıç meyveleri arasında, en yüksek değerlere sahip olan genotipler 143.82 mg/100 

g ile 66-1 nolu (C. tanacetifolia.), 141.52 mg/100 g ile 59-1 (C. longipes), 140.73 

mg/100 g ile 6 nolu (C. monogyna) olarak belirlenmiĢtir. En düĢük değerler ise 2.9 

mg/100 g ile 8-7 nolu (C. aronia), 3.13 mg/100 g ile 40-1-2 nolu (C. orientalis), 

4,34 mg/100 g ile 20-2 nolu (Crataegus spp.) genotiplerde belirlenmiĢtir. Elma 
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genotipleri arasında ise kateĢin konsantrasyonu 162.31 mg/100 g ile 308.77 mg/ 

100 g arasında değiĢirken, hünnap genotiplerinde ise 0.5 mg/100 g ile 11.73 

mg/100 g arasında değiĢmiĢtir.  

Yapılan analizlerde alıç genotiplerine ait epikateĢin konsantrasyolarının 

0.07 mg/100 g ile 234.58 mg/100 g aralığında yer aldığı tespit edilmiĢtir. En 

yüksek epikateĢin konsantrasyonları 234.58 mg/100 g ile 37-1 nolu (C. pentagyna), 

60.7 mg/100 g ile 6 nolu (C. monogyna), 35.09 mg /100 g ile 66-1 nolu (C. 

tanacetifolia) genotiplerde gözlenmiĢtir. En düĢük epikateĢin konsantrasyonuna 

sahip genotipler ise 0.07 mg/100 g ile 8-1 nolu (C. orientalis), 0.1 mg/100 g ile 63-

2 nolu (Crataegus spp.) ve 0.31 mg/100 g ile 40-1-2 nolu (C. orientalis) genotipler 

olmuĢtur. Elma genotiplerinde ise epikateĢin konsantrasyonları 9.43 mg/100 g ile 

58.63 mg/100 g arasında değiĢirken, hünnap genotiplerinde 0.27 mg/100 g ile 4.84 

mg/100 g arasında değiĢtiği belirlenmiĢtir.  

Alıç genotiplerinin rutin konsantrasyonunun 0.67 mg/100 g ile 61.14 

mg/100 g arasında değiĢtiği belirlenmiĢtir. Sonuçlara göre en yüksek rutin 

konsantrasyonlarının 61.14 mg/100 g ile 16-6 nolu (Crataegus spp.), 49.55 mg/100 

g ile 88-2 nolu (C. azorolus), 42.43 mg/100 g ile 92-1 nolu (C. orientalis), 

genotiplerde olduğu belirlenmiĢtir. En düĢük değerler 0.67 mg/100 g ile 8-1 nolu 

(C. orientalis), 0.75 mg/100 g ile 99-2 nolu (C. azarolus) ve 1.44 mg/100 g ile 8-5 

nolu (C. orientalis) genotiplerde ölçülmüĢtür. ÇalıĢmada yer alan elma 

genotiplerinin rutin konsantrasyonu 1.44 mg/100 g ile 41.65 mg/100 g, hünnap 

genotiplerinin rutin konsantrasyonu ise 2.77 mg/100 g ile 12.74 mg/100 g arasında 

değiĢtiği belirlenmiĢtir.  

AraĢtırmada yer alan genotiplere ait meyvelerin epigallokateĢin gallat 

konsantrasyon sonuçları istatiksel olarak değerlendirildiğinde, genotipler 

arasındaki fark P≤0.05 önem düzeyinde önemli bulunmamıĢtır. Alıç genotiplerinin 

meyvelerine ait epigallokateĢin gallat konsantrasyon sonuçları 0.19 mg/100 g ile 

79.5 mg/100 g arasında değiĢtiği gözlemlenmiĢtir. Sonuçlara göre, en yüksek 

değerler 79.5 mg/100 g ile 66-1 nolu (C. tanacetifolia.), 27.55 mg/100 g ile 20-4 
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nolu (C.azarolus), 26.69 mg/100 g ile 37-2 nolu (C. pentagyna) genotiplerde 

belirlenmiĢtir. En düĢük değerler ise, 0.19 mg/100 g ile 8-1 nolu (C. orientalis), 

0.53 mg/100 g ile 20-1 nolu (C. meyeri), 0.75 mg/100 g ile 55-1 nolu (Crataegus 

spp.) ve 56-1 nolu (C. microphylla) genotiplerde gözlemlenmiĢtir. Ġncelenen elma 

genotiplerinin epigallokateĢin gallat konsantrasyonu 1.76 mg/100 ile 46 mg/100 g 

ile arasında değiĢirken, hünnap genotiplerinde, epigallokateĢin gallat 

konsantrasyonu tespit edilememiĢtir. 

AraĢtırmada yer alan genotiplere ait meyvelerin kafaik asit konsantrasyon 

sonuçları istatiksel olarak değerlendirildiğinde, genotipler arasındaki fark p≤0.05 

önem düzeyinde önemli bulunmamıĢtır. Alıç meyvelerinin kafeik asit sonuçları, 

0.01 mg/100 g ile 6.61 mg/100 g arasında değiĢtiği kaydedilmiĢtir. Alıç meyveleri 

arasında en yüksek kafeik asit konsantrasyonları 6.61 mg/100 g ile 37-1 nolu (C. 

pentagyna), 3.62 mg/100 g ile 59-1 nolu (C. longipes), 2.38 mg/100 g ile 7-1 nolu 

(C monogyna subsp. azarella) genotiplerde belirlenirken, en düĢük değerlere sahip 

genotipler 0.01 mg/100 g ile 55-1 nolu (Crataegus spp.), 0.02 mg/100 g ile 72-2 

nolu (C.orientalis) ve 0.04 mg/100 g ile 16-4 nolu (Crataegus spp.) genotiplerdir. 

Elma genotiplerinin kafeik asit konsantrasyonu 9.96 ile mg/100 g 13.81 mg/100 g 

arasında değiĢirken, hünnap genotiplerinden sadece hünnap 2 nolu genetipte 0.17 

mg/100 kafeik asit belirlenmiĢtir.  

Bitkilerde en yaygın görülen sekonder metabolitler fenolik bileĢenlerdir 

(Özderin ve ark, 2014). Fenolik bileĢenler bitkinin üreme, dayanıklılık gibi hayat 

fonksiyonlarında önemli olduğu gibi tat, aroma, renk gibi duyusal özelliklerde de 

etkili olurlar (Giada, 2013). Ġnsan sağlığının korunma ve bağıĢık sisteminin 

güçlendirilmesinde gıdalardaki fenolik bileĢenlerin etkili olduğu bilinmektedir. 

Yabani meyvelerin fonksiyonel gıda olarak kullanımında fenolik madde 

kompozisyonunun değerlendirilmesi önemlidir. Bitkisel besinlerin içerdikleri 

antioksidan aktiviteleri, içerdikleri toplam fenolik madde miktarları ile birlikte, 

bireysel fenolik bileĢen kompozisyonlarıda büyük öneme sahiptir (Çoklar ve ark, 

2016).    
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Literatürde alıç türlerinin fenolik bileĢen konsantrasyonunu belirlenmesine 

yönelik çeĢitli çalıĢmalar bulunmaktadır. Edwards (2012), Asya, Avrupa ve 

Amerika orjinli 27 farklı alıç türünde 36 farklı flavonoid tanımlamıĢtır. Nabavi ve 

ark (2015), alıç meyvesinde belirlenen fenolik bileĢen kompozisyonun gallik asit, 

(+) kateĢin ve (-)- epikateĢin, kafeik asit, viteksin, prosiyanidin B2, prosiyanisin 

B5, klorojenik asit, prosiyanidin C1 ve prosiyanidin D1, kumarik asit,  hiperosid, 

naringenin, apigenin, kersetin, hesperetin, cratenacindir konsantrasyonları 

olduğunu rapor etmiĢlerdir. Valantina ve ark (2019), 15 farklı alıç türü ile 

yaptıkları çalıĢmada, HPLC-UV sisteminde fenolik bileĢen kompozisyonunu 

tanımlamıĢlardır. Genotiplerin rutin, vitexin, hiperozid ve kuersetin 

konsantrasyonları içerdiklerini belirlemiĢlerdir. Alirezalu ve ark (2020), farklı alıç 

türleri ile yaptıkları çalıĢmada, klorojenik asit, vitexin, rutin, kuersitin, Isokuersitin, 

vitexin 2-O-rhamnoside ve hiperozid fenolik bileĢenlerin konsantrasyonlarını 

bildirmiĢlerdir.  

Çoklar ve ark (2016), alıç türlerinin toplam ve bireysel fenolik bileĢen 

tayin analizlerinde etkili olan çözgenin metanol:su karıĢımı olduğunu, Froehlicer 

ve ark (2009), fenolik bileĢenler tayininde yaĢ meyve kullanmanın daha baĢarılı 

sonuçlar verdiğini bildirmiĢtir. Yapılan çalıĢmada çözgen olarak metanol:su (1:1) 

ve analiz materyali olarakta yaĢ meyve kullanılmıĢtır.  

Yaptığımız çalıĢmada 63 alıç, 3 elma ve 3 hünnap genotipine ait taze 

meyvelerde elde edilen ekstrelerde HPLC-DAD sisteminde fenolik bileĢen tayinleri 

yapılarak, farklı seviyelerde fenolik bileĢen konsantrasyonları belirlenmiĢtir. 

AraĢtırmada yer alan bazı genotiplerde ise fenolik bileĢen konsantrasyonu tespit 

edilememiĢtir Yaptığımız çalıĢmada gallik asit, kateĢin, epikateĢin, rutin, 

epigallokateĢin gallat ve kafeik asit fenolik bileĢenleri belirlenmiĢtir.  

Yapılan analizlerde alıç genotiplerine ait meyvelerde gallik asit 

konsantrasyonun 0.09 mg/100 g ile 5.22 mg/100 g, kateĢin konsantrasyonlarının 

2.9 mg/100 g ile 143.82 mg/100 g, epikateĢin konsantrasyolarının 0.07 mg/100 g 

ile 234.58 mg/100 g, rutin konsantrasyonunun 0.67 mg/100 g ile 49.56 mg/100 g 



4. BULGULAR VE TARTIġMA                                                  Makbule YANAR    

106 

arasında değiĢtiği belirlenmiĢtir. Literatür bilgilerine göre, gallik asit alıç türlerinde 

(Gürlen, 2018), 0.264 mg 100
-1

g, 2.684 mg/100 g  (Çoklar ve ark. 2016) , kateĢin 

konsantrasyonu 14.5 mg/100 g, (Gürlen, 2018), epikateĢin konsantrasyonu 

189.8mg/100 g, rutin konsantrasyonunun 268 mg/100 g (Alirezalu ve ark, 2020), 

35-532 mg/100 g (Sagaradzea ve ark, 2019), epigallokateĢin gallat 75.13 mg/100 g 

(Çoklar ve ark, 2016), kafeik asit konsantrasyonunda 1.506 mg/100 g, 4.407 mg 

100 g
-1

 -0.624 mg 100 g
-1

 olarak bildirilmiĢtir. 

Alıç genotiplerinin meyvelerine ait ekstraklarda yapılan fenolik bileĢen 

konsantrasyonları, litaratürlede bildirilen verilerle uyumlu olması çalıĢmamızı 

desteklemektedir. Ancak bulduğumuz sonuçlarda ve literatür bilgilerinde fenolik 

bileĢenler konsantrasyonunun geniĢ bir skalanın içerisinde yer almasında pek çok 

neden etkili olabilir. Fenolik bileĢenlerin polaritelerin farklı olması, çalıĢmamızda 

yer alan genotiplerin farklı iklim, rakım ve koĢullarda yetiĢmesi tür ve genotip 

farklılıkları etkilemektedir.  
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Ç zelge  4.18. Genotiplere ait gallik asit konsantrasyonları (mg/100 g) 
Genotip Gallik asit (mg/100 g) Genotip  Gallik asit (mg/100 g) 

5 no 1.61      ±  0.11    ıjkl 57-1 1 ±  0.12  tuvw 

6 No 2.30      ±  0.23    g 58-1 0.85 ±  0.06  vwxyz 

7 No 3.84      ±  0.43    b 59-1 4.23 ±  0.4  b 

8 No 1.76      ±  0.27   hı 63-1 0.49 ±  0.18  c1d1e1f1 

9 No 1.77      ±  0.15   hı 63-2 0.79 ±  0.11  wxyza1 

7-1 1.92      ±  0.23    h 66-1 1.36 ±  0.07  lmnopq 

8-1 0.59      ±  0.17    alblcdl                70-1 2.19 ±  0.23  g 

8-5 3.02      ±  0.22   e 70-2 1.46 ±  0.2  jklmn 

8-6 1.01      ±  0.25   stuw 72-1 0.85 ±  0.16  vwxyz 

8-7 0.05 ±  0.02   h1 72-2 0.06 ±  0.02  h1 

16-1 0.73      ±  0.16   xyza1b1c1 81-1 0.61      ±  0.06  za1b1c1d1 

16-4 0.97 ±  0.16  tuvwx 81-2 1.14 ±  0.08  pqrstu 

16-6 0.76 ±  0.04  wxyza1b1 81-3 1.15 ±  0.16  pqrst 

16-7 1.46 ±  0.09  jklmn 88-1 2.65 ±  0.19  f 

17-1 0.52 ±  0.09  b1c1d1e1 88-2 1.48 ±  0.22  jklm 

18-1 1.76 ±  0.16  hı 90-1 0.85 ±  0.09  vwxyz 

18-2 1.8 ±  0.17  hı 90-2 1.45 ±  0.09  klmno 

18-7 1.7 ±  0.19  hıjk 91-1 5.22 ±  0.2  a 

20-1 1.26 ±  0.2  mnopqrs 91-2 0.67 ±  0.12  yza1b1c1 

20-2 0.37 ±  0.02  d1e1f1 91-3 0.24 ±  0.14  f1g1h1 

20-3 0.6 ±  0.08  za1b1c1d1 92-1 1.11 ±  0.19  qrstu 

20-4 1.83 ±  0.07  hı 97-1 1.71 ±  0.1  hıj 

37-1 2.92 ±  0.1  e 97-2 1.05 ±  0.09  stuv 

37-2 4.34 ±  0.15  b 99-1 3.54 ±  0.06  d 

40-1-1 1.39 ±  0.12  lmnop 99-2 0.85 ±  0.09  vwxyz 

40-1-2 0.09 ±  0.02  g1h1 99-3 1.19 ±  0.17  opqrst 

43-1 0.89 ±  0.12  uvwxy 99-4 0.98 ±  0.26  tuvwx 

45-1 1.21 ±  0.11  nopqrst 99-5 1.06 ±  0.1  rstuv 

46-1-1 1.47 ±  0.12  jklm Bin. E   0.78 ±  0.07  xyza1 

46-1-2 1.31 ±  0.09  mnopqr Ban. 1  3.84 ±  0.1  c 

50-1 0.4 ±  0.14  d1e1f1 Ban. 2  3.67 ±  0.07  cd 

50-2 1.08 ±  0.13   rstuv   Hün. 1 0 ±  0  h1 

55-1 0.32 ±  0.08  e1f1g1 Hün. 2 1.26 ±  0.17  mnopqrs 

56-1 0.32 ±  0.04  e1f1g1 Hün. 3  0.49 ±  0.84  h1 

*Aynı sütunda aynı harf ile temsil edilen ortalamalar arasındaki fark 0.05 düzeyinde önemli 

değildir. 



4. BULGULAR VE TARTIġMA                                                  Makbule YANAR    

108 

Ç zelge  4.19. Genotiplere ait kateĢin konsantrasyonu (mg/100 g) 
Genotip  Kateşin (mg/100 g) Genotip  Kateşin (mg/100 g) 

5 no 80.98    ±  6.14     jk 57-1   8.21 ±  1.41  e1f1 

6 No 140.73  ±  13.84   de 58-1 49.04 ±  3  opqr 

7 No 115.02 ±  9.94    fg 59-1 141.52 ±  7.78  de 

8 No 62.4 ±  6.79    lm 63-1 11.93 ±  1.9  d1e1f1 

9 No 23.67    ±  4.76    yza1b1c1 63-2 21.01    ±  2.14  za1b1c1d1 

7-1 41.42    ±  6.58    pqrst 66-1 143.82 ±  8.52  d 

8-1 5.29      ±  0.33    f1 70-1 115.86 ±  3.25  f 

8-5 5.86 ±  0.1    e1f1 70-2 105.8 ±  10.21 gh 

8-6 29.68 ±  1.39    vwxyza1

  

72-1 41.84 ±  1.91  pqrst 

8-7 2.9 ±  0.57    f1 72-2 38.74 ±  1.95  stuv 

16-1 12.1 ±  0.32    d1e1f1 81-1 19 ±  1.2  b1c1d1 

16-4 30.59 ±  1.05    uvwxyz 81-2 38.54 ±  1.38  stuw 

16-6 51.65 ±  1.49     no 81-3 34.89 ±  1.37  tuvwx 

16-7 49.21 ±  1.8    opq 88-1 28.69 ±  1.36  xyza1 

17-1 6.35 ±  0.53    e1f1 88-2 54.62 ±  1.56  lmno 

18-1 41 ±  2.23    pqrst 90-1 28.58 ±  2.46  xyza1b1 

18-2 63.59 ±  6.97    l 90-2 63.68 ±  0.66   l 

18-7 37.93 ±  4.15    stuvwx 91-1 132.63 ±  11.46 e 

20-1 38.51 ±  7.12    stuvw 91-2 47.39 ±  4.85 opqrs 

20-2 4.34 ±  1.3    f1 91-3 102.47 ±  5.83 h 

20-3 6.34 ±  1.08    e1f1 92-1 53.34 ±  1.23 mno  

20-4 100.23 ±  5.14    h 97-1 23.79 ±  4.45 yza1b1c1

  37-1 74.24 ±  6.41    k 97-2 49.77 ±  1.97 op 

37-2 39.52 ±  3.03    rstu 99-1 88.04 ±  3.4 ıj 

40-1-1 49.16 ±  1.89    opq 99-2 30.53 ±  1.5 uvwxyz 

40-1-2 3.13 ±  0.32    f1 99-3 75.16 ±  5.55 k 

43-1 60.56 ±  3.51    lmn 99-4 28.99 ±  1.98 wxyza1 

45-1 85.95 ±  5.02    j 99-5 20.78 ±  0.86 a1b1c1d1 

46-1-1 119.21 ±  11.42   f Bin. E  162.31 ±  6.92 c 

46-1-2 97.46 ±  2.43    hı Ban.1  243.44 ±  29.82 b 

50-1 31.28 ±  1.36    uvwxy Ban.2  308.77 ±  9.18 a 

50-2 34.29 ±  1.7    tuvwx Hün.1  0.82 ±  0.09 f1 

55-1 15.1 ±  1.17    c1d1e1 Hün.2  11.73 ±  1.65 d1e1f1  

56-1 40.04 ±  2.86    qrstu Hün.3  0.65 ±  0.15 f1 

*Aynı sütunda aynı harf ile temsil edilen ortalamalar arasındaki fark 0.05 düzeyinde önemli 

değildir. 
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Ç zelge  4.20. Genotiplere ait epikateĢin konsantrasyonları (mg/100 g) 
Genotip  Epikateşin (mg/100 g) Genotip  Epikateşin (mg/100 g) 

5 no 1.32 ±  0.13   s 57-1 1.15 ±  0.23   s 

6 No 60.7 ±  5.51   b 58-1 2.89 ±  2.05   qrs 

7 No 13.38 ±  0.71   hıjk 59-1 12.71 ±  0.7   hıjk 

8 No 11.05 ±  0.58   hıjklm 63-1 6.4 ±  0.64   mnopqr 

9 No 2.7 ±  0.37   qrs 63-2 0.12 ±  0.06   s 

7-1 6.67 ±  0.42   lmnopq 66-1 35.09 ±  4.41   c 

8-1 0.07 ±  0.02    s 70-1 3.14 ±  0.46   qrs 

8-5 1.86 ±  0.1   qrs 70-2 2.55 ±  0.48   qrs 

8-6 11.38 ±  0.4   hıjkl 72-1 14.36 ±  1.19    hı 

8-7 2.2 ±  0.18   qrs 72-2 0.57 ±  0.11   s 

16-1 1.31 ±  0.21   s 81-1 nd 

16-4 2.57 ±  0.23   qrs 81-2 4.24 ±  0.36   pqrs 

16-6 nd 81-3 9.09 ±  1.19   klmnop 

16-7 4.63 ±  0.2   opqrs 88-1 6.76 ±  0.57   lmnopq

  17-1 0.9 ±  0.16   s 88-2 23.7 ±  1.09   fg 

18-1 4.78 ±  0.34   nopqrs 90-1 1.66 ±  0.22   rs 

18-2 30.96 ±  1.13   cde 90-2 10.86 ±  0.96   hıjklm 

18-7 9.63 ±  4.11   ıjklmn 91-1 32.27 ±  2.33   cd 

20-1 4.68 ±  0.23   opqrs 91-2 2.2 ±  0.23   qrs 

20-2 2.25 ±  0.35   qrs 91-3 27.68 ±  1.61   def 

20-3 0.56 ±  0.21   s 92-1 26.71 ±  15.49    efg 

20-4 15.68 ±  0.69   h 97-1 0.98 ±  0.2   s 

37-1 234.58 ±  14.54  a 97-2 12.19 ±  2.5   hıjk 

37-2 9.51 ±  1.08   ıjklmno 99-1 10.92 ±  1.87   hıjklm 

40-1-1 4.62 ±  1.5   opqrs 99-2 8.65 ±  1.34   klmnop 

40-1-2 0.31 ±  0.03   s 99-3 22.75 ± 1.63   g 

43-1 13.44 ±  0.72   hıjk 99-4 9.93 ±  0.71   ıjklm 

45-1 22.75 ±  2.73   g 99-5 0.55 ±  0.15   s 

46-1-1 31.26 ±  3.67   cde Bin. E  9.43 ±  0.81   jklmno 

46-1-2 23.46 ±  2.13   fg Ban. 1  12.69 ±  1.32   hıjk 

50-1 2.67 ±  0.37   qrs Ban. 2  58.63 ±  6.17   b 

50-2 3.57 ±  0.36   qrs Hün. 1  nd 

55-1 2.33 ±  0.33   qrs Hün. 2 4.84 ± 1.12   nopqrs 

56-1 14.31 ±  0.84   hıj Hün. 3 0.27 ± 0.03  s 

*Aynı sütunda aynı harf ile temsil edilen ortalamalar arasındaki fark 0.05 düzeyinde önemli 

değildir. 
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Ç zelge  4.21. Genotiplere ait rutin konsantrasyonları (mg/100 g) 
Genotip  Rutin (mg/100 g) Genotip  Rutin (mg/100 g) 

5 no 13,56 ±  0.58   opqrs 57-1 8.57 ±  0.59 uvwx 

6 No 16.86 ±  1.57   mnop 58-1 23.83 ±  13.44 ıj 

7 No 34.28 ±  2.86   e 59-1 26.05 ±  1.3  ghı 

8 No 12.66 ±  0.6   qrst 63-1 8.04 ±  1.49  vwx 

9 No 23.05 ±  1.13   ıjk 63-2 5.5 ±  0.62  wxyza1 

7-1 21.7 ±  1.09   jk 66-1 21.84 ±  2.09  jk 

8-1 0.67 ±  0.11   c1 70-1 24.26 ±  2.41  hıj 

8-5 1.44 ±  0.46   b1c1 70-2 12.81 ±  2.45  qrst 

8-6 14.27 ±  0.55   nopqr  72-1 7.52 ±  0.61  vwxy 

8-7 5.12 ±  0.31   xyza1b1 72-2 6.37 ±  0.74  vwxyza1

  16-1 4.18 ±  0.25   yza1b1c1 81-1 34.84 ±  3.23  e 

16-4 13.13 ±  0.34   pqrs 81-2 17.45 ±  1.62  mn 

16-6 61.14 ±  0.72   a 81-3 12.83 ±  1.51  qrst 

16-7 17.74 ±  2   kmn 88-1 14.88 ±  1.42  nopqr 

17-1 2.73 ±  0.46   a1b1c1 88-2 49.56 ±  1.46  b 

18-1 23.22 ±  0.79   ıj 90-1 15.75 ±  1.08  mnopq 

18-2 28.83 ±  1.2   fg 90-2 17.33 ±  1.47  mno 

18-7 19.3 ±  5.83   klm 91-1 30.44 ±  1.73  f 

20-1 6.7 ±  0.94   vwxyz 91-2 3.54 ±  0.58  za1b1c1 

20-2 8.11 ±  0.33   vwx 91-3 24.33 ±  2.18  hıj 

20-3 8.77 ±  0.61   uvwx 92-1 42.43 ±  2.27  c 

20-4 11.91 ±  0.86   rstu 97-1 9.9 ±  1.83  stuv 

37-1 28.31 ±  1.32   fg 97-2 9.24 ±  1.32  tuvw  

37-2 29.67 ±  0.98   fg 99-1 34.64 ±  0.94  e 

40-1-1 17.23 ±  1.61   lmn 99-2 0.75 ±  0.24  c1 

40-1-2 8.35 ±  0.39   uvwx 99-3 8.26 ±  0.79  uvwx 

43-1 21.48 ±  1.52   jkl 99-4 3.2 ±  0.33  za1b1c1 

45-1 23.59 ±  1.03   ıj 99-5 13.18 ±  1.37  pqrs 

46-1-1 38.08 ±  1.72   de Bin. E.   1.44 ±  0.22  b1c1  

46-1-2 36.07 ±  2.09   e Ban. 1 28 ±  2.17  fgh 

50-1 16.9 ±  3.38   mnop Ban. 2 41.65 ±  5.48 cd  

50-2 29.74 ±  1.7   fg Hün. 1 2.77 ±  0.55  a1b1c1    

55-1 6.62 ±  1.06   vwxyz Hün. 2 12.74 ±  1.44  qrst  

56-1 23.33 ±  1.3   ıj Hün. 3 5.28 ±  1.49  xyza1  

*Aynı sütunda aynı harf ile temsil edilen ortalamalar arasındaki fark 0.05 düzeyinde önemli 

değildir. 
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Ç zelge  4.22. Genotiplere ait epigolakateĢin konsantrasyonları (mg/100 g) 
Genotip  Epigolakateşin Gallat 

(mg/100 g) 

Genotip  Epigolakateşin Gallat 

(mg/100g) 

5 no 3.52 ±  0.12 57-1 nd 

6 No nd 58-1 nd 

7 No nd 59-1 nd 

8 No nd 63-1 nd 

9 No 7.95 ±  0.5 63-2 nd 

7-1 3.49 ±  0.13 66-1 79.5 ±  2.29 

8-1 0.19 ±  0.02 70-1 nd 

8-5 nd 70-2 nd  

8-6 5.92 ±  0.18  72-1 nd 

8-7 nd 72-2 nd 

16-1 3.8 ±  0.2 81-1 6.33 ±  0.4  

16-4 9.42 ±  0.19 81-2 8.06 ±  0.23  

16-6 5.33 ±  0.24 81-3 5.51 ±  0.31 

16-7 6.49 ±  0.23 88-1 10.51 ±  0.43 

17-1 2.35 ±  0.21 88-2 nd 

18-1 4.61 ±  0.19 90-1 nd 

18-2 12.66 ±  0.64 90-2 nd 

18-7 5.77 ±  0.93 91-1 nd 

20-1 0.53 ±  0.05 91-2 1.63 ±  0.11 

20-2 0.76 ±  0.06 91-3 nd 

20-3 nd 92-1 nd 

20-4 27.55 ±  1.94 97-1 4.6 ±  0.1 

37-1 nd 97-2 6.91 ±  0.27 

37-2 26.69 ±  2.74 99-1 nd  

40-1-1 6.49 ±  0.42 99-2 nd  

40-1-2 4 ±  0.43 99-3 nd 

43-1 8.4 ±  0.43  99-4 11.95 ±  0.14 

45-1 nd 99-5 nd 

46-1-1 nd Bin. E  1.76 ±  0.11 

46-1-2 nd Ban. 1 41.13 ±  7.63 

50-1 6.02 ±  0.45 Ban. 2 46 ±  3.12 

50-2 5.95 ±  0.15  Hün. 1 nd 

55-1 0.75 ±  0.15 Hün. 2 nd 

56-1 0.75 ±  0.11  Hün. 3 nd  

*Aynı sütunda aynı harf ile temsil edilen ortalamalar arasındaki fark 0.05 düzeyinde önemli 

değildir. 
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Ç zelge  4.23. Genotiplere ait kafeik asit konsantrasyonları (mg/100 g) 
Genotip  Kafeik asit (mg/100 g) Genotip  Kafeik asit (mg/100 g) 

5 no 1.03 ±  0.08 57-1 0.68 ±  0.15 

6 No 1.12 ±  0.09 58-1 1.11 ±  0.4 

7 No 1.16 ±  0.17 59-1 3.62 ±  0.09 

8 No 0.32 ±  0.07 63-1 0.4 ±  0.08 

9 No 0.95 ±  0.11 63-2 0.16 ±  0.01 

7-1 2.38 ±  0.3 66-1 nd 

8-1 nd 70-1 0.52 ±  0.08 

8-5 0.05 ±  0.01 70-2 0.62 ±  0.09 

8-6 0.09 ±  0.01 72-1 0.08 ±  0.02 

8-7 nd 72-2 0.02 ±  0 

16-1 0.59 ±  0.1 81-1 0.06 ±  0.02 

16-4 0.04 ±  0 81-2 nd 

16-6 1.43 ±  0.09 81-3 nd 

16-7 nd 88-1 nd 

17-1 nd 88-2 0.84 ±  0.08 

18-1 nd 90-1 0.06 ±  0.02 

18-2 nd 90-2 0.29 ±  0.02 

18-7 0.33 ±  0.16 91-1 2.06 ±  0.21 

20-1 0.39 ±  0.02 91-2 nd 

20-2 nd 91-3 1.35 ±  0.09 

20-3 0.05 ±  0.01 92-1 1.57 ±  0.14 

20-4 0.96 ±  0.08 97-1 0.18 ±  0.02 

37-1 6.61 ±  0.54 97-2 0.07 ±  0.02 

37-2 1.14 ±  0.17 99-1 1.37 ±  0.12 

40-1-1 nd 99-2 nd 

40-1-2 0.16 ±  0.01 99-3 0.82 ±  0.09 

43-1 nd 99-4 nd 

45-1 0.37 ±  0.04 99-5 0.06 ±  0.01 

46-1-1 0.71 ±  0.06 Bin. E   nd 

46-1-2 1.15 ±  0.07 Ban.1 9.96 ±  1.28 

50-1 nd Ban.2 13.81 ±  0.36 

50-2 nd Hün.1 nd 

55-1 0.01 ±  0 Hün.2 0.17 ±  0.03 

56-1 0.88 ±  0.07 Hün.3 nd 

*Aynı sütunda aynı harf ile temsil edilen ortalamalar arasındaki fark 0.05 düzeyinde önemli 

değildir. 
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4.4. Verilerin Değerlendirilmeleri 

4.4.1. Korelasyon Analiz Sonuçları 

ÇalıĢmada yer alan genotipere ait meyvelerin bazı pomolojik ve kimyasal 

özelliklerini arasındaki korelasyon analizleri yapılmıĢtır. Bu analizlere ait sonuçlar 

Çizelge 4.24‟de verilmiĢtir. Elde edilen sonuçlara göre istatiki açıdan 0.01 ve 0.05 

önem seviyelerinde korelasyon belirlenmiĢtir. Veriler arasındaki korelasyon 

seviyeleri farklı olmuĢtur.  L ile a ve F arasında yüksek seviyede korelasyon 

belirlenmiĢtir. L ile F arasında pozitif yönde (r = 52), L ile a arasında negatif yönde 

(r = - 0.68) korelasyon görülmüĢtür.  TFMM ile GA ve F arasında yüksek seviyede 

korelasyon tespit edilmiĢtir. F ile TFMM arasında korelasyonun yönü negatifken (r 

= - 53),  GA ile TFMM arasındaki korelasyonun yönü (r = 65) pozitif olmuĢtur. a 

ile C, G, F, EP ve R arasında ise düĢük seviyede korelasyon tespit edilmiĢtir. a ile 

G (r = - 0.19),  F (r = - 18) ve EP (r = 0.05) arasındaki korelasyonun yönü negatif 

olmuĢtur. b ile G (r = 0.45) ve F (r = 0.48) arasında orta seviyeli korelasyon 

belirlenmiĢtir. TFMM ile GA arasında ise orta seviyede, negatif yönlü (r = - 0.31) 

korelasyon olduğu görülmüĢtür. 
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Ç zelge  4.24 Korelasyon sonuçları 

*Korelasyon 0.01 seviyesinde önemlidir. **Korelasyon 0.05 seviyesinde önemlidir. 

(S: Sakkaroz, G: Glikoz, F: Fruktoz, TFMM: Toplam fenolik madde miktarı, GA: Gallik asit, KA: KAteĢin, EP: EpikateĢin, R: Rutin)

Özellik L a b C S G F TFMM GA KA EP R 

L 1.00 -0.68* 0.90* -0.43* 0.26* 0.49* 0.52* -0.54* -0.41* -0.32* -0.24* -0.33* 

a  1.00 -0.60* 0.08 -0.36* -0.19* -0.18* 0.24* 0.26* 0.21* -0.05 0.02 

b   1.00 -0.35* 0.26* 0.45* 0.48* -0.47* -0.34** -0.25* -0.25* -0.26* 

C    1.00 0.31* -0.45* -0.51* 0.42* 0.19* 0.20* 0.13 0.17** 

S     1.00  0.15** 0.14** -0.21* -0.23* -0.21* -0.16** -0.16** 

G      1.00 0.97* -0.51* -0.28* -0.38* -0.23* -0.25* 

F       1.00 -0.53* -0.31* -0.38* -0.23* -0.26* 

TFMM        1.00 0.65 0.81* 0.37* 0.57* 

GA         1.00 0.58 0.31* 0.42* 

KA          1.00 0.32* 0.44* 

EP           1.00 0.27* 

R            1.00 
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4.4.2. Temel Bileşenler Analizi (Principal Component Analysis) Sonuçları 

Temel BileĢenler Analizi, çok değiĢkenler içeren bir istatistik metodur. 

Popülasyon içerisinde yer alan bireyler arasındaki dağılımı ve araĢtırılan özellikler 

arasındaki korelasyonların değerlendirimesini sağlar (Brown, 2012). Doktora tez 

çalıĢması kapsamında incelenen meyve kalite özelliklerine ait temel bileĢen analiz 

sonuçları Çizelge 4.25‟de, genotiplerin kimyasal ve pomolojik özelliklerine ait 

temel bileĢen analizi sonuçlarına göre dağılımı Çizelge 4.26‟da sunulmuĢtur. 

Yapılan temel bileĢenler analizinde, eigenvalue değeri 1‟den büyük olan 

bileĢenler dikkate alınmıĢtır. Ele alınan değiĢkenler beĢ bileĢen altında 

toplanmıĢtır. Buna göre 1. bileĢen altında meyve eni, L değeri ve TFMM değerleri 

yer alırken, 2. bileĢen altında meyve boyu, meyve ağırlığı, çekirdek ağırlığı, C 

vitamini ve Sakkaroz değerleri, 3. bileĢen altında a değeri, pH değeri, asitlik değeri, 

kateĢin ve epikateĢin değerleri bulunmaktadır.  4. bileĢen altında meyve et-çekirdek 

oranı ve SÇKM değerleri ve 5. bileĢen altında ise glikoz, fruktoz, gallik asit ve 

rutin değerleri yer almıĢtır. 

 Birinci bileĢen toplam varyasyonun % 33.38‟ini, ikinci bileĢen 

%16.62‟sini, üçüncü bileĢen %10.52‟sini, dördüncü bileĢen % 9.60‟ını ve beĢinci 

bileĢen ise %5.76‟sını açıklamaktadır. Toplam varyansın ise % 75.87‟sini 

açıklamaktadır.  

Temel BileĢenler Analiz sonuçları değerlendirildiğinde, araĢtırıla 

özelliklerin büyük çoğunluğunun birinci bileĢen altında yer aldığı görülmüĢtür. 

Birinci bileĢeni etkileyen en önemli özellikler sırasıyla; meyve eni (0.32), L değeri 

(0.32) ve meyve boyu (0.28) Ģeklinde olmuĢtur. Negatif değer gösteren a değeri, 

pH, SÇKM, C vitamin, TFMM, gallik asit, kateĢin, epikateĢin ve rutin değerleri 

dıĢında PCI değerleri, bu karekterler açısından yüksek değerleri veren genotipleri 

iĢaret etmektedir. Ġkinci bileĢeni etkileyen özellikler sırasıyla; C vitamin (0.41), 

Meyve ağırlığı (0,36) ve çekirdek ağırlığı (0.36) olmuĢtur. Asitlik (0.36) değeri 

üçüncü bileĢeni etkilemiĢtir. Birinci ve ikinci bileĢende araĢtırılan genotiplerin 

dağılımındaki etkisi düĢük düzeyde olmuĢtur.   

ÇalıĢmada yer alan genotiplerin bileĢen skorlarına göre dağılımları 

değerlendirildiğinde karakter skorları ile uyumlu olarak ilk iki grupta yer alan 
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meyve eni, L değeri ve meyve değerlerinin, üçüncü, dördüncü ve beĢinci grupta yer 

alan genotiplere göre yüksek olduğu, TFMM değerinin düĢük olduğu görülmüĢtür.  

 

Ç zelge  4.25. Meyve kalite özeliklerine ait temel bileĢenler analiz sonuçları  

Özellik Prin1 Prin2 Prin3 Prin4 Prin5 

Meyve Boy (mm) 0.28 0.29 0.05 -0.20 0.18 

Meyve en (mm) 0.32 0.19 0.12 -0.20 0.19 

Meyve ağırlık (g) 0.24 0.36 0.12 -0.16 0.24 

Çekirdek ağ. (g) 0.20 0.36 -0.06 0.12 0.21 

Meyve Et/Çek. Oran. 

(%) 

0.15 0.08 0.10 -0.43 -0.13 

L Değerleri 0.32 -0.13 0.22 0.13 -0.03 

a değerleri -0.22 -0.05 -0.31 -0.26 0.07 

b değerleri 0.28 -0.13 0.21 0.19 -0.05 

pH -0.19 0.26 -0.38 0.19 0.11 

Asitlik (%) 0.15 -0.13 0.36 0.25 -0.32 

SÇKM (%) -0.01 0.32 -0.07 0.41 -0.30 

C vitamin mg/100g -0.14 0.41 -0.01 0.13 -0.22 

Sakkaroz (g/100g) 0.16 0.30 -0.08 0.28 -0.04 

Glikoz (g/ 100g) 0.22 -0.23 -0.22 0.29 0.32 

Fruktoz (g/ 100g) 0.23 -0.24 -0.20 0.24 0.37 

TFMM (mg GAE /100) -0.30 0.12 0.28 0.03 0.20 

Gallik Asit (mg/100g) -0.26 0.00 0.18 0.12 0.35 

Kateşin (mg/100 g) -0.23 0.04 0.38 -0.02 0.24 

Epikateşin  (mg/100 g) -0.14 0.02 0.32 0.15 0.01 

Rutin  (mg/100 g) -0.20 0.04 0.20 0.18 0.31 

Eigen Değeri 

Varyans (%) 

Kümülatif Varyans (%)                  

6.68 

33.38 

33.38        

3.32 

16.62  

49.00       

2.10 

10.52 

60.51 

1.92 

9.60 

70.11          

1.15 

5.76 

75.86 
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Ç zelge  4.26.  Genotiplerin kimyasal özelliklerine ait temel bileĢen analizi 

sonuçlarına göre dağılımı  
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4.5. Moleküler Çalışmalar 

Yürütülen tez çalıĢmasında, farklı lokasyonlarda doğal olarak yetiĢen 53 ve 

Kayısı AraĢtırma Enstitü Müdürlüğü ülkesel alıç koleksiyon bahçesinde 

yetiĢtirilelen 12 alıç genotipi arasındaki genetik iliĢki ISSR, SRAP ve SSR 

markörleri kullanılarak araĢtırılmıĢtır.  

 

4.5. ISSR Analizleri 

ÇalıĢmada yer alan genotiplerde, en yüksek polimorfik bant veren ISSR 

primerlerini belirlemek için 8 alıç (7-1, 8-1, 20-1, 37-1, 43-1,50-1, 81-1 ve 91-1)  

genotipi, 24 adet ISSR primeri ile taranmıĢtır. Primer testlerinden sonra elde edilen 

verilere göre, en yüksek polimorfik bant veren 14 adet ISSR primeri çalıĢmalarda 

kullanmıĢtır.  

 

4.5.1. Alıç Genotiplerinin ISSR Markörleri ile Karakterizasyonunda 

Polimorfizmin Değerlendirilmesi 

ISSR primerleri ile yapılan tarama testi sonucunda belirlenen 14 adet ISSR 

primerleri ile 65 alıç genotipinde çalıĢma yapılmıĢtır. Agaroz jel ve görüntüleme 

iĢlemleri sonrasında, elde edilen amplifikasyon ürünleri değerlendirilmiĢtir. Bu 

ürünler içerisinde, belirgin bant var (1), yok (0), amplifikasyonun olmaması (9) 

rakamları ile değerlendirilmiĢtir. ÇalıĢmada yer alan her bir ISSR primerine ait, 

bant uzunlukları (bp), elde edilen toplam bant sayısı (TBS), polimorfik bant sayısı 

(PBS), polimorfizm oranı (PO), ve primerlere ait polimorfizm bilgi içerikleri (PBĠ) 

belirlenmiĢ ve Çizelge 4.27‟de sunulmuĢtur. 

ISSR primerleri ile yapılan analizlerde bant uzunlukları 250 – 1500 bp 

arasında değiĢmiĢtir. En düĢük bant uzunluğu 250 bp ile UBC-808, UBC-818, 

UBC-835 ve UBC-843 primerlerinde, en yüksek bant uzunluğu 1500 bp ile UBC-

850 primerinde görülmüĢtür. 97 tanesi polimorfik olmak üzere, toplam 111 bant 

elde edilmiĢtir ve polimorfizm oranı % 87.32 olarak tespit edilmiĢtir. Primer baĢına 

bant sayısı 4 ile 12 arasında değiĢirken, primer baĢına ortalama bant sayısı 7.93 



4. BULGULAR VE TARTIġMA                                                  Makbule YANAR    

119 

olmuĢtur. Primer baĢına polimorfik bant sayısı ise 4 ile 11 arasında değiĢmiĢ ve 

ortalamasının 6.93 olduğu belirlenmiĢtir. En düĢük bant sayısı UBC-843 (4), en 

yüksek bant sayısı ise UBC-818 (12) primerlerinden elde edilmiĢtir. ISSR 

primerlerin polimorfizim bilgi içeriğinin 0.41 ile 0.88 arasında değiĢtiği ve 

ortalama değerin 0.66 olduğu gçözlemlenmiĢtir. En düĢük polimorfizm bilgi içeriği 

0.41 ile UBC-835 primerinde, en yüksek değer 0.88 ile UBC-826 primerinde tespit 

edilmiĢtir.  

 

Çizelge  4.27.  ISSR primerlerinin amplifikasyonu sonucu elde edilen bant 

uzunlukları (bp), toplam bant sayısı (TBS), Polimorfik Bant Sayısı 

(PBS), Polimorfizm Oranı (PO), Polimorfizm Bilgi Ġçeriği (PBĠ) 

Primer 

No 
Primer 

Bant 

Uzunlukları 

Aralıkları 

(bp) 

TBS 

(adet) 

PBS 

(adet) 

PO 

(%) 

 

 

PBİ 

1 UBC-808 

 

  250 - 700 8 6 75 0,41 

2 UBC-810 

 

  300 - 750 8 8 100 0,65 

 3 UBC-811 

 

300 - 1000 10 10 100 0,48 

4 UBC-815 

 

300 - 1300 7 6 85,71 0,83 

5 UBC-816 

 

320 - 1000 8 6 75,00 0,53 

6 UBC-818 

 

250 - 1100 12 11 91,67 0,81 

7 UBC-820 

 

450 - 1100 6 5 83,33 0,57 

8 UBC-824 

 

400 - 1200 6 5 83,33 0,77 

9 UBC-826 

 

400 - 1300 7 7 100 0,88 

10 UBC-828 

 

300 - 1200 8 7 87,5 0,76 

11 UBC-834 

 

300 - 1200 11 10 90,91 0,62 

12 UBC-835 

 

250 - 1000 8 6 75 0,46 

13 UBC-843 

 

250 - 1000 4 4 100 0,87 

14 UBC-850 350 - 1500 8 6 75 0,61 

Toplam            - -     111      97 - - 

Ortalama          - - 7,93 6,93 87,32 0,66 
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ÇalıĢmalarda kullanılan UBC-818 ve UBC-824 ISSR primerlerine ait jel 

görüntüleri görüntüleri ġekil 4.1. ve 4.2‟de sunulmuĢtur.   

 

 
ġek l  4.1. UBC-818 ISSR primerlerine ait jel görüntüsü 

 

 
ġek l  4.2. UBC-824 ISSR primerine ait jel görüntüsü 

 

Alıç türlerinde yürütülen genetik çeĢitlilik çalıĢmalarında daha çok 

morfolojik parametreler kullanılmıĢtır. Ancak, hem ülkemiz hemde dünyada son 

yıllarda yapılan, sınırlı sayıda moleküler karakterizasyon çalıĢmaları 

bulunmaktadır. Literatürde, alıç türlerinde  RAPD, ScoT, CAPS, cpDNA, IRAP, 

ĠPBS, ISSR ve SSR (Albarouki ve ark, 2006; Rajep ve ark, 2009; Lo ve ark, 2009;  

MirAli ve ark, 2009;  Yılmaz ve ark, 2010;  Serçe ve ark, 2011; Beigmohamadi ve 

ark, 2011; Rahmani ve ark, 2015; Khiari ve ark, 2015; Moghadam ve ark, 2015; 



4. BULGULAR VE TARTIġMA                                                  Makbule YANAR    

121 

Fang ve ark, 2017; Emami ve ark, 2018; Güney ve ark, 2018; Hu ve ark, 2021)  

moleküler markör teknikleri kullanılarak yürütülen moleküler karakterizasyon 

çalıĢmaları yer almaktadır.  

MirAli (2009), 49 adet Crataegus L. ve 1 adet Pyrus syriaca (Suriye 

armudu), genotipi arasındaki genetik çeĢitliliği 20 adet ISSR primeri kullanarak 

değerlendirmiĢlerdir. ÇalıĢmada yer alan primerlerin hepsinin amplifikasyon 

sağladığı, 206‟sı polimorfik olmak üzere toplamda 220 bant elde edildiğini 

bildirmiĢlerdir. Bant uzunlukları 100 – 1100 bp arasında değiĢmiĢtir. ÇalıĢmada yer 

alan Pyrus syriaca örneğinde ise kendine özgü 3 bandın amplifikeye olduğu 

belirlenmiĢtir.  

Alıç türlerinde, ISSR primerleri kullanılarak yürütülen karakterizasyon 

çalıĢmalarında benzer sayılarda ISSR primerlerinin yer aldığı ve sonuçların baĢarılı 

olduğu görülmüĢtür. KeleĢ (2018), 78 alıç genotipi ile yürüttüğü çalıĢmada, 14 adet 

ISSR primeri ile 103 bant elde edildiğini ve bunların 101‟inin polimorfik olduğunu 

bildirmiĢtir. Polimorfizm oranı % 97.42 iken, lokus baĢına değiĢen allel sayısı 4 ile 

12 arasında değiĢmiĢtir. Fang ve ark (2017), 5 farklı popülasyondan temin edilen, 

92 C. songorica genotipinde, 12 ISSR primeri ile karakterizasyon çalıĢması 

yürütmüĢlerdir ve 303 bant elde etiklerini, bu bantların 298 tanesinin polimorfik 

olduğunu bildirmiĢlerdir. Polimorfizm oranı % 98.38 iken, lokus baĢına allel 

sayısının 16 ile 30 arasında değiĢtiğini, ortalamanın 25.25 olduğunu tespit 

etmiĢlerdir. MirAli (2009), 49 alıç genotipi ve bir Pyrus syriaca genotipi ile yaptığı 

çalıĢmada polimorfizm oranının % 91 olduğunu bildirmiĢtir. 14 adet ISSR primeri 

kullanarak yürütülen bu tez çalıĢmasında, 97‟si polimorfik olmak üzere toplam 111 

bant elde edilmiĢtir. Yaptığımız çalıĢmada polimorfizm oranı % 87.32 olarak 

belirlenmiĢ ve primer baĢına bant sayısı 4 ile 12 arasında değiĢmiĢtir. Elde 

ettiğimiz sonuçların, Fang (2017), yaptığı çalıĢmaya göre toplam bant, polimorfik 

bant, polimorfizm oranı ve allel baĢına düĢen bant sayısının daha düĢük olduğu 

görülmekle beraber literatürde yer alan diğer çalıĢmalarla uyumlu olduğu 

görülmektedir.  
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ÇalıĢmada yer alan UBC-808‟den 8, UBC-811‟den 10, UBC-818‟den 12, 

UBC-824‟den 6, UBC-834‟den 11 allel elde edilmiĢtir. Aynı primerlerle farklı 

araĢtırmacıların alıç türlerinde yaptıkları çalıĢmalarda, Rahmani (2015), UBC-

808‟den 13, UBC-811‟den 15, UBC-818‟den 12, UBC-820‟den 16, UBC-824‟den 

16 ve Emami (2018), UBC-808‟den 9, UBC-811‟den 11, UBC-818‟den 11, UBC-

820‟den 10, UBC-834‟den 9 allel elde etmiĢlerdir. Aynı primer ile aynı türde 

çalıĢırken, allel sayılarının farklılığı; çalıĢılan genotipler arasındaki çeĢitliliğe ve 

genotip sayısına göre değiĢir. Ayrıca, annealing sıcaklığıda allel sayılarında ve 

uzunluklarında değiĢiklik olmasına neden olur (Zhuang ve ark, 2004). 

Rahmani (2015), yaptığı çalıĢmada polimorfizm bilgi içeriğinin en düĢük 

0.14 ile UBC-808, en yüksek 0.30 ile UBC-824 primerlerinden belirlendiğini ve 

ortalamanın 0.23 olduğunu bildirmiĢlerdir. Emami (2018), en düĢük polimorfizm 

bilgi içeriğinin 0.20 ile UBC-808, en yüksek 0.33 ile UBC-807 primerlerinden elde 

edildiğini ve ortalamanın 0.27 olduğunu ifade etmiĢlerdir. Yaptığımız çalıĢmada en 

düĢük polimorfizm bilgi içeriği 0.41 ile UBC-835 primerlerinden, en yüksek 0.88 

ile UBC-826 primerinden elde edilirken, ortalama 0.66 olarak tespit edilmiĢtir. 

Yaptığımız çalıĢmada polimorfizm bilgi içeriğinin literatürde yer alan diğer 

çalıĢmalardan daha yüksek olduğu görülmektedir.  

 

4.5.2. ISSR Analizleri Sonucu Elde Edilen Dendrogramlar ve Temel 

Koordinatlar Analizi 

65 alıç genotipi arasındaki akrabalık iliĢkileri ISSR markörleri ile 

belirlemek amacıyla yapılan çalıĢmada, kümeleme analizlerinden faydalanılarak 

dendrogramlar oluĢturulmuĢtur. Mantel Matriks Benzerlik testi (Mantel's Matrix 

Correspondence Test) ile dendrogramın benzerlik matrisini temsil etme oranı 

belirlenip, kofenetik korelasyon katsayısı, r değeri 0.66 olarak belirlenmiĢtir. Bu 

benzerlik matrisinden faydalanılark, temel bileĢenler analizleri (Principle 

Component Analysis=PCA), PAST programında oluĢturulmuĢtur. Genotiplere ait 
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UPGMA dendrogramı ġekil 4.3‟de, temel bileĢenler analizi ġekil 4.4‟de 

sunulmuĢtur.  

Dendrogram incelendiğinde genotipler arasında benzerlik düzeyinin 0.54 

ile 0.96 arasında değiĢtiği ve dendrogramın 2 ana gruba ayrıldığı görülmektedir.  

Birinci ana grup içerisinde sadece 37-2 nolu genotip yer almıĢ ve 0.54 benzerlik 

düzeyi ile diğer genotiplerden ayrılmıĢtır. 

2. ana grubun kendi içerisinde fazla sayıda alt gruplara ayrıldığı 

görülmektetedir.  2. ana grubun içerisinde 91-1, 90-2 ve 63-2 nolu genotipler 0.56 

benzerlik oranı ile ayrı bir grup oluĢtururken, 92-1, 91-2, 90-1 ve 20-2 nolu 

genotipler farklı alt grup içerisinde yer almıĢtır.  

ÇalıĢmada yer alan, 5, 6, 16-6, 16-7, 20-1, 18-7, 9, 8, 63-1, 97-1, 56-1, 58-

1, 45-1, 99-3, 99-1, 97-2, 91-3, 7, 37-1, 59-1, 70-2, 70-1, 57-1 ve 7-1 nolu 

genotipler benzerlik oranı 0.62 olan grup içerisinde yer almıĢ ve kendi içerisinde 

alt gruplara ayrılmıĢtır.  C. monogyna, C. longipes, Crataegus x sinacia ve  C. 

microphylla türlerinin bu alt grup içerisinde yer aldığı belirlenmiĢtir. Genotiplerin, 

dağılımı üzerinde türlerin etkisi olmuĢtur. 7-1, 57-1, 70-1 ve 70-2 nolu genotipler 

C. monogyna türü içerisinde yer alıp, genotiplerin benzerlik oranlarının yakın 

olduğu görülmektedir. 65-1, 64-2, 50-1, 50-2, 66-1, 99-5, 88-2, 46-1-1, 46-1-2, 90-

2, 88-1, 82-1, 81-3, 81-2, 81-1, 72-2, 43-1, 40-1-2, 40-1-1, 17-1, 99-2, 20-4, 16-4, 

18-2, 18-1 ve 16-1 nolu genotiplerin benzerlik oranı 0,58 olmuĢtur ve alt gruplara 

ayrılmıĢlardır. 

Aynı alt grubun içerisinde yer alan 50-1, 50-2, 64-2 ve 65-1 nolu 

genotipler, kendi içerisinde alt gruplara ayrılmıĢtır. 50-1 ve 50-2 nolu genotiplerin 

C. orientalis türü içerisinde yer aldığı ve 0,68 benzerlik oranına sahip oldukları 

görülmektedir. 64-2 nolu genotip, 0.64 benzerlik oranı ile 50-1 ve 50-2 nolu 

genotiplerden ayrılırken, 65-1 nolu genotip 0.62 benzerlik oranı ile bütün 

genotiplerden ayrılmıĢtır. 64-2 nolu genotip Crataegus x bornmuelleri türü 

içerisinde yer alır. Crataegus x bornmuelleri türü C.orientalis ve C. tanacetifolia 

türlerinin melezidir. Bu yüzden 64-2 nolu genotipin, 50-1, 50-2 (C. orientalis ) ve 
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65-1 nolu (C. tanacetifolia ) genotipler ile aynı grup içersinde yer alıp, kendi 

içerisinde alt gruplara ayrılmıĢtır.     

0.89 benzerlik oranı ile 81-3 (C. azorolus) ve 81-2 (C. azorolus) nolu 

genotiplerinin birbirine yakın olduğu görülmektedir. 46-1-1 nolu ve 46-1-2 nolu 

genotiplerin 0.83 benzerlik oranı, 99-1 (C. monogyna) 99-3 nolu (C. longipes) 

genotiplerin 0.81 ve 88-1 (C. azorolus ) ve 88-2 (C. azorolus) nolu genotiplerin 

0.76 benzerlik oranı gösterdiği belirlenmiĢtir. 81-3 ve 81-2 nolu genotipler 

Gaziantep (Merkez), 46-1-1 ile 46-1-2 nolu genotipler Kayısı AraĢtırma Enstitü‟sü 

koleksiyon parseli (Orjin Mersin-Gülnar), 88-1 ile 88-2 nolu genotipler 

KahramanmaraĢ (Pazarcık) bölgelerinde, birbirlerine yakın lokasyonlarda 

yetiĢmektedirler.  Bu genotiplerin benzerlik oranları üzerinde, türlerin yakınlığı ile 

birlikte coğrafi orjinlerin etkili olduğunu düĢündürmektedir.  

Yaptığımız çalıĢmada kofenetik korelasyon katsayısı 0.66 olarak 

bulunmuĢtur. Alıç türlerinde ISSR primerleri ile yapılan karakterizasyon 

çalıĢmalarında, kofenetik korelasyon katsayısı Fang ve ark (2017), 0.87, Emami ve 

ark (2018), 0.94 ve KeleĢ (2018), 0.80 olarak bildirmiĢlerdir. Elde etiğimiz 

kofenetik katsayısının, diğer araĢtırmacıların elde ettiği değerlerden daha düĢük 

olduğu görülmektedir.  

Temel bileĢenler analizi uygulanan genotiplerin, bütün bölgelerde dağılım 

gösterdiği gözlenmiĢtir. Bununla birlikte bazı genotiplerin birbirine yakın 

gruplandığı görülmektedir. Bu durum çalıĢma materyalini oluĢturan genotiplerin, 

hem birbirinden farklı türleri hemde aynı türleri kapsayan genotiplerden 

oluĢmasından kaynaklanmaktadır.  
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ġek l  4.3. ISSR markörleri ile oluĢturulan dendrogram 
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ġek l  4.4.  ISSR verileriyle yapılan temel koordinat analizi sonucu elde edilen iki 

boyutlu grafik 

 

4.5.2. SRAP Analizleri 

ÇalıĢmada, 65 alıç genotipi arasındaki genetik çeĢitliliği belirlemek için 

SRAP markörlerinden faydalanılmıĢtır. 5 adet forward (ileri) ve 6 adet reverse 

(geri) primerlerinin 30 farklı kombinasyonu denenmiĢ, amplifike olan 7 

kombinasyonla çalıĢmalar yürütülmüĢtür.           

 

4.5.2.1. Alıç Genotiplerinin SRAP Markörleri ile Karakterizasyonunda 

Polimorfizmin Değerlendirilmesi 

Primer tarama testinde belirlenen 7 SRAP primer kombinasyonuyla 

çalıĢmamızın materyalini oluĢturan 65 alıç genotipinde analizler yapılmıĢtır. Jel 

görüntüleme iĢlemi ile elde edilen amplifikasyon ürünleri değerlendirilmiĢtir. Bu 

ürünlerin belirgin bant (1), yok (0) ve amplifikasyonun olmaması (9) rakamı ile 

ifade edilmiĢtir. ÇalıĢmada yer alan me13em12 SRAP primerler kombinasyonuna 

ait jel görüntüsü sunulmuĢtur.  
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ġek l  4.5. me13em12 SRAP primer kombinasyonuna ait jel görüntüsü 

 

ÇalıĢmada yer alan 7 SRAP primer kombinasyonuna ait bant 

uzunluklarının 100–800 bp arasında değiĢtiği belirlenmiĢtir. En düĢük bant 

uzunluğu 100 bp ile me13em9 ve me13em12 kombinasyolarında, en yüksek bant 

uzunluğu ise 800 bp ile me1em4 primer kombinasyonunda görülmüĢtür. Yapılan 

analizlerde toplam 52 bant elde edilmiĢ ve primer baĢına düĢen ortalama bant sayısı 

7.43 olmuĢtur. En yüksek bant sayısı 9 bant ile me1em4, me13em12 ve en düĢük 

bant sayısı 5 bant ile me12em9 kombinasyonunda alde edilmiĢtir.  

SRAP primerleri ile yapılan analizlerde elde edilen toplam polimorfik bant 

sayısı 45 ve polimorfik bant ortalaması 6.43 olarak tesbit edilmiĢtir. Primerlerin 

polimorfizm ortalaması % 90.2 olmuĢtur. me1em4, me1em6, me11em7 primer 

kombinasyonlarında polimorfizm oranı % 100 iken, me13em9 primer 

kombinasyonunda bu oran % 75 olarak belirlenmiĢtir. En düĢük polimorfik bant, 4 

bant ile me12em9, en yüksek polimorfik bant ise 8 bant ile me13em12 

kompinasyonlarında belirlenmiĢtir. 7 SRAP primerine ait polimorfizm bilgi 

içereğinin ortalaması 0.68 olmuĢtur. En düĢük polimorfizm bilgi içeriği 0.47 ile 

me13em9 kombinasyonunda, en yüksek değer ise 0.83 ile me1em4 

kombinasyonunda elde edilmiĢtir. ÇalıĢmada yer alan SRAP primer 

kombinasyonuna ait, bant uzunlukları (bp), elde edilen toplam bant sayısı (TBS), 

polimorfik bant sayısı (PBS), polimorfizm oranı (PO) ve primerlere ait 

polimorfizm bilgi içerikleri (PBĠ) belirlenmiĢ ve Çizelge 4.2‟de sunulmuĢtur. 
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Ç zelge  4.28.  SRAP primerlerinin amplifikasyonu sonucu elde edilen bant 

uzunlukları (bp), toplam bant ÇalıĢmada sayısı (TBS), Polimorfik 

Bant Sayısı (PBS), Polimorfizm Oranı (PO), Polimorfizm Bilgi 

Ġçeriği (PBĠ) 

Primer 

No 
Primer 

Bant 

Uzunlukları 

Aralıkları 

(bp) 

TBS 

(adet) 

PBS 

(adet) 

PO 

(%) 

 

 

PBİ 

1 me1em4   150 - 800 9 7 100 0,83 

2 me1em6   150 - 700 7 7 100 0,74 

3 me11em7 150 - 700 6 6 100 0,75 

4 me12em9 150 - 600 5 4 80 0,52 

5 me13em9 100 - 600 8 6 75 0,47 

6 me13em12 100 - 700 9 8 88,89 0,73 

7 me13em13 150 - 600 8 7 87,5 0,72 

Toplam            - - 52 45    - - 

Ortalama          - - 7,43 6,43 90,2 0,68 

 

SRAP, Li ve Quiros (2001) tarafından geliĢtirilen, açık okuma bölgelerini 

hedef alan, PCR temelli etkili bir markör sistemidir. Uygulanabilirliliği kolay, 

maliyeti ucuz ve etkilidir (Li ve Quiros, 2001). Litaratürde, SRAP markörleri ile 

yürütülen, alıç türlerinde genetik çeĢitlilik çalıĢmalarına rastlanmamıĢtır.  

Farklı bitki türlerinde SRAP markörleri ile yapılan çalıĢmalarda baĢarılı 

sonuçlar elde edilmiĢtir.  Li ve ark (2010), Çin‟in farklı bölgelerinde yetiĢen 26 

hünnap genotipinde genetik çeĢitliliği 19 SRAP primer kombinasyonu kullanarak 

değerlendirmiĢlerdir. Yapılan çalıĢmada 570‟i polimorfik olmak üzere toplam 580 

bant elde edildiğini, primer baĢına düĢen bant sayısının 11 ile 53 arasında 

değiĢtiğini ve ortalamanın 30 bant olduğunu bildirmiĢlerdir. Jing ve ark (2013), 

farklı lokasyonlarda yetiĢen 95 Amygdalus spp. (badem) genotinde 14 SRAP 

primer kombinasyonunu kullanarak genetik çeĢitliliği araĢtırmıĢlardır. Bant 
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uzunlukları 100–2000 bp arasında değiĢen, toplam 162 bant elde edilmiĢtir. 

Yapılan çalıĢmada polimorfizm oranı % 99.35 iken primer baĢına bant sayısı 6–21 

arasında değiĢmiĢtir.  Li ve ark (2014), 69 kayısı ve 8 hibrit erik genotiplerinin yer 

aldığı çalıĢmada, 12 SRAP primer kombinasyonunu kullanarak moleküler 

karakterizasyon çalıĢması yürütmüĢlerdir. Toplamda 157 bant elde etmiĢler ve 

polimorfizm oranının % 79.6 olduğunu, primer baĢına düĢen bant sayısının 

ortalama 13.1 olduğunu bildirmiĢlerdir. Bengü (2019), 90 nar genotipinde 14 

SRAP primer kombinasyonundan faydalanarak genetik çeĢitlilik çalıĢması 

yürütmüĢtür. Elde edilen toplam bant sayısının 73, polimorfik bant sayısının 60, 

bant uzunluklarının 170 ile 1400 bp arasında değiĢtiğini bildirmiĢtir.  Yürütüğümüz 

tez çalıĢmasında, bant uzunlukları 100–800 bp arasında değiĢen toplam 52 bant 

elde edilmiĢtir. Polimorfizm oranın % 90.2 ile diğer araĢtırmacıların bulduğu 

sonuçlarla uyumlu olduğu görülmektedir. Primer baĢına düĢen bant sayısı 4 ile 8 

arasında değiĢmiĢtir. Bu sonuç, Li ve ark (2010), hünnap genotipleri ile yaptıkları 

çalıĢmada elde ettikleri primer baĢına düĢen bant sayısından (11-53) daha düĢük 

olduğu görülmektedir. Bu durumunda çalıĢılan türün ve genotiplerin farklılığından 

kaynaklandığı düĢünülmektedir.  

Uzun ve ark (2009), 83 Citrus genotipi ile yürütükleri moleküler 

karakterizasyon çalıĢmasında 21 SRAP primer kombinasyonundan faydalanmıĢ ve 

PBĠ değerinin 0.77 ile 0.93 arasında değiĢtiğini ortalamanın 0.86 olduğunu, 

Abedian (2012), 47 P. mahaleb L. ve 6 P. avium L. genotipi ile yürütükleri 

çalıĢmada, 13 SRAP primer kombinasyonunu kullanmıĢlar ve PBĠ‟nin 0.3 ile 0.8 

arasında değiĢtiğini bildirmiĢlerdir. Genetik çeĢitliliği ölçmek için polimorfizm 

oranı (PO) ve polimorfizm bilgi içeriği (PBĠ) verileri kullanılır. PBĠ değerlerinin 

PBĠ > 0.5, 0.5 > PBĠ > 0.25 ve PBĠ < 0.25 değerlerine göre yüksek, orta ve düĢük 

allel polimorfizm değerlerini verir (Abedian ve ark, 2012).      

Yürütüğümüz tez çalıĢmasında polimorfizm bilgi içeriği değerlerinin 0.77 

ile 0.83 arasında değiĢtiği ve ortalamanın 0.68 olduğu belirlenmiĢtir. Bu sonuçlar, 

elde etiğimiz değerlerin yüksek grubu içerisinde yer aldığını ve diğer 

araĢtırmacıların elde etiği PBĠ verilerinden daha yüksek olduğunu göstermiĢtir.  
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4.5.2.2. SRAP Analizleri Sonucu Elde Edilen Dendrogramlar ve Temel 

Koordinatlar Analizi 

ÇalıĢmamızda yer alan 65 alıç genotipi arasındaki genetik çeĢitliliği 

belirlemek için, SRAP tekniği kullanılarak analizler yapılmıĢtır. Elde edilen 

benzerlik indeksinden faydalanılarak UPGMA yöntemiyle kümeleme analizleri 

yapılmıĢtır. Benzerlik indeksi 0.40 ile 0.97 aralığında yer alan dendrogram 

oluĢturulmuĢtur. SRAP markörleri ile oluĢturulan dendrogram ġekil.4.6‟da 

sunulmuĢtur. Alıç genotipleri arasında Mantel Matriks Benzerlik testi (Mantel's 

Matrix Correspondence Test) ile dendrogramın benzerlik matrisini temsil etme 

oranı belirlenip, kofenetik korelasyon katsayısı (r değeri) 0.65 olarak belirlenmiĢtir. 

Bu benzerlik matrisinden elde edilen veriler ile temel bileĢenler analizleri 

(Principle Component Analysis=PCA), NTSYS programında oluĢturulmuĢtur.    

SRAP analizlerinde elde edilen verilerle oluĢturulan dendrogram 

incelendiğinde, 0.40 benzerlik oranıyla 2 ana gruba ayrıldığı gözlemlenmiĢtir. 1. 

ana grupta, 18-1 nolu genotip yer almaktadır. ÇalıĢmamızda yer alan diğer 

genotipler 2. ana grubun içerisinde yer alıp, kendi içerisinde çok sayıda alt gruplara 

ayrılmıĢtır. Ġlk alt grubun içerisinde 20-2, 20-3 ve 20-4 nolu genotipler yer almıĢtır. 

20-3 nolu genotipin tür teĢhisi yapılamamıĢtır. Ancak, C. azarolus türüne ait 

olduğu düĢünülmektedir. Bu tür içerisinde yer alan 20-4 nolu genotip ile aynı grup 

içerisinde yer alması, 20-3 nolu genotipin C. azarolus türüne dâhil olduğu 

düĢüncesini doğrulamaktadır. 20-2, 20-3 ve 20-4 nolu genotiplerin lokasyonların 

yakın olmasına rağmen benzerlik oranları 0.64 olarak belirlenmiĢtir. Aynı durum, 

88-1 ile 88-2 (C. azorolus) genotipleri 0,80 benzerlik oranı, 81-1 ve 81-2 nolu 

genotipler  (C. azorolus) 0.76 benzerlik oranı gösterdikleri belirlenmiĢtir. Bu 

durum genotiplere ait morfolojik farklılıklarlada gözlenlenmiĢ ve türün geniĢ 

varyasyon göstermesinden kaynaklandığı düĢünülmektedir.  

45-1, 6 nolu, 8 nolu, 18-7, 63-2, 20-1, 59-1, 16-6 ve 37-1 nolu genotipler 

0.58 benzerlik oranı göstererek, kendi içlerinde alt gruba ayrıldıkları 

görülmektedir. C. monogyna,  Crataegus x sinacia, C. pentagyna ve C. longipes 

türlerinin bu grup içerisinde alt gruplara ayrılarak yer almaktadır. Genotipler 

arasında en yakın benzerlik oranının 0.86 ile 17-1 ile 18-2 nolu (C. azarolus) ve 
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0.82 benzerlik oranı ile 6 nolu ve 8 nolu (C. monogyna) genotiplerinde 

belirlenmiĢtir. C. monogyna türüne ait olan 6 ve 8 nolu genotipler aynı alt grup 

içerisinde yer alırken, 45-1 (Crataegus x sinacia) nolu genotip 0.70 benzerlik oranı 

ile 18-7 (Crataegus x sinacia) nolu genotip 0.68 benzerlik oranı ile bu 

genotiplerden ayrılmaktadır. Bu durum, Crataegus x sinacia türünün, C. monogyna 

ve C. azarolus türlerinin melezi olmasıyla açıklanmaktadır. 

C. pentagyna türüne ait olduğu düĢünülen, 37-1 ve 37-2 nolu genotipler 

0.58 benzerlik oranı ile birbirlerinden ayrılmıĢlardır. 37-1 ve 37-2 nolu genotipleri 

arasında morfolojik farklılıklarda bulunmaktadır. Bu durum genetik açılmanın 

olduğunu 37-2 nolu genotipin türü temsil etmeyip, hibrit genotip olacağını 

düĢündürmektedir.  

SRAP analizlerinde elde edilen verilerle oluĢturulan dendrogram 

içerisinde, aynı türe ait genotiplerin, aynı alt gruplar içerisinde yer aldığı 

görülmektedir. 70-1, 97-1 ve 70-2  (C. monogyna) nolu genotipler 0,72 benzerlik 

oranı ile 7 ve 7-1 (C. monogyna)  nolu genotiplerin 0,70 benzerlik oranı ile 

birbirlerinden ayrıldığı belirlenmiĢtir.  

Yapılan çalıĢmalarda kofenetik korelasyon katsayısı 0.65 olarak 

belirlenmiĢtir. SRAP markörleri ile alıç türlerinde yapılan genetik çeĢitlilik 

çalıĢmaları bulunmamaktadır. Uzun ve ark (2009), 83 Citrus genotipi ile yaptıkları 

çalıĢmada r = 0,93,  Li ve ark (2010), hünnap genotipleri ile yaptıkları çalıĢmada r 

= 0.22 ve Abedian ve ark (2012) , 47 adet P. mahaleb L. ve 6 adet P. avium L. 

genotipi ile yürütükleri çalıĢmada r = 0.93 olduğunu bildirmiĢlerdir. Elde etiğimiz 

kofenetik korelasyon katsayısı değeri,  Li ve ark (2010), elde ettiği değerden daha 

yüksek olmakla beraber, Uzun ve ark (2009), ve Abedian ve ark (2012), bildirdiği 

kofenetik korelasyon katsayısı değerinden daha düĢük olmuĢtur.   

Temel bileĢenler analizi ġekil 4.7‟de sunulmuĢtur ve 65 alıç genotipinin 4 

bölgede de dağılım gösterdiği gözlemlenmiĢtir.  
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ġek l  4.6. SRAP markörleri ile oluĢturulan dendogram 
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ġek l  4.7.  SRAP verileriyle yapılan temel koordinat analizi sonucu elde edilen iki 

boyutlu grafik 

 

4.5.3. SSR Analizleri 

SSR markörleri ile yürütülen moleküler karekterizasyon çalıĢmalarında, Lo 

ve ark (2009), ve Khiari ve ark  (2015), tarafından Crataegus türlerinde genetik 

çeĢitliliği belirlemek için kullandıkları ve baĢarılı sonuçlar aldıkları 8 SSR primer 

çifti (CH01F0, CH05G11, CH04G04, CH05D11, CH05G07, CH03C02, CH01F07, 

CH03A02) kullanılmıĢtır.  

 

4.5.3.1. Alıç Genotiplerinin SSR Markörleri ile Karakterizasyonunda 

Polimorfizmin Değerlendirilmesi 

Yürütülen çalıĢmada yer alan 65 alıç genotipi arasındaki genetik çeĢitlilik 

SSR markörleri ile araĢtırılmıĢtır. Analizlerde 8 SSR primer çifti kullanılmıĢtır. Li-

Cor DNA analyzer cihazı ile jel görüntüleme iĢlemi yapılıp, görüntüler 

değerlendirilmiĢtir. CH05D11 primer çiftine ait jel görüntüsü ġekil 4.8‟de ve 

CH03C02 SSR primer çiftine ait jel görüntüsü ġekil 4.9‟da sunulmuĢtur.  
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ġek l  4.8. CH05D11 SSR primerine ait jel görüntüsü 

 

 
ġek l  4.9. CH03C02 SSR primerine ait jel görüntüsü 

 

Bant varlığı (1), yokluğu (0), amplifikasyonun olmaması (9) rakamı ile 

ifade edilmiĢtir. Değerlendirme sonucu SSR primer çiftlerine ait, bant uzunlukları 

(bp), elde edilen toplam bant sayısı (TBS), polimorfik bant sayısı (PBS), 

polimorfizm oranı (PO) ve primerlere ait polimorfizm bilgi içerikleri (PBĠ) Çizelge 

4.29.‟da, sunulmuĢtur.  
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Ç zelge  4.29.  SSR primerlerinin amplifikasyonu sonucu elde edilen bant 

uzunlukları (bp), toplam bant ÇalıĢmada sayısı (TBS), Polimorfik 

Bant Sayısı (PBS), Polimorfizm Oranı (PO), Polimorfizm Bilgi 

Ġçeriği (PBĠ) 

Primer 

No 
Primer 

Bant 

Uzunlukları 

Aralıkları 

(bp) 

TBS 

(adet) 

PBS 

(adet) 

PO 

(%) 

 

 

PBİ 

1 CH01F02 

 

  160 - 200 9 9 100 0,80 

2 CH05G11 

 

  110 - 155 8 8 100 0,87 

3 CH04G04 

 

185 - 245 11 11 100 0,89 

4 CH05D11 

 

165 - 195 7 7 100 0,88 

5 CH05G07 

 

180 - 210 6 6 100 0,86 

6 CH03C02 

 

 

180 - 240 8 8 100 0,94 

7 CH01F07 

 

120 - 180 6 6 100 0,92 

8 CH03A02 

 

160 - 220 9 9 100 0,96 

Toplam            - - 64 64 - - 

Ortalama          - - 8 8 100 0,89 

 

ÇalıĢmada yer alan SSR primer çiftlerine ait baz uzunlıukları 110–245 bp 

arasında değiĢmiĢtir. En düĢük baz uzunluğu 110 bp CH05G11 primer çiftinden, en 

yüksek baz uzunluğu 245 bp ile CH04G04 primer çiftinden elde edilmiĢtir. Yapılan 

çalıĢmada toplam allel sayısı 64 olarak belirlenmiĢtir. Primer baĢına düĢen allel 

sayısı 11 ile 6 arasında değiĢmiĢ, ortalama allel sayısı 8 olmuĢtur. Primer çiftlerinin 

hepsinde polimorfizm oranı % 100 olarak tesbit edilmiĢtir. Primerlere ait 

polimorfizm bilgi içeriği 0.80 ile 0.96 arasında değiĢmiĢ ve ortalama 0.89 olarak 

değiĢmiĢtir.  

 



4. BULGULAR VE TARTIġMA                                                  Makbule YANAR    

136 

Alıç türleri ile yapılan moleküler karakterizasyon çalıĢmalarında RAPD ve 

ISSR markörleri yaygın olarak kullanılmıĢtır. Ancak SSR yöntemi bitki genetiği ve 

ıslahı konusunda yapılan çalıĢmalarda daha fazla bilgi sağlar. SSR markörleri 

polimorfik, ko-dominant, güvenilir ve daha kullanıĢlıdır.  

Alıç türlerinde, SSR markörleri ile yapılan sınırlı sayıda genetik çeĢitlilik 

çalıĢmaları vardır. Fang ve ark (2017), Çin‟in farklı bölgelerinde yetiĢen 92 C. 

songorica genotipinde genetik çeĢitlilik çalıĢması yürütmüĢlerdir. 43 SSR primer 

çifti 739 allle üretmiĢ, lokus baĢına allel sayısı 7–31 arasında büyük değiĢkenlik 

göstermiĢtir. Polimorfik bant sayısının 5 ile 29 arasında değiĢtiğini, ortalama 

polimorfik bant sayısı 15,65, polimorfizm oranının % 90.53 olduğunu 

bildirmiĢlerdir. Khaira ve ark (2015), 9 farklı popülasyonda yetiĢen, 86 C. azarolus 

var. aronia genotipinde genetik çeĢitlilik çalıĢması yürütmüĢlerdir. ÇalıĢmada 7 

SSR primer çifti yer almıĢ, toplam 69 bant elde edilmiĢ ve bütün primerlerin 

polimorfik olduğunu belirlemiĢlerdir. Ayrıca, popülasyonlara göre primerlerin 

alllel sayısının değiĢiklik gösterdiğini bildirmiĢlerdir. Emami ve ark (2018), farklı 

lokasyonlarda yetiĢen 211 alıç genotipinde 11 SSR primer çifti ile yaptıkları 

karakterizasyon çalıĢmasında toplam 76 bant elde etmiĢlerdir. Primerlerin bant 

sayısı 5 ile 9 arasında değiĢmiĢ ve ortalama bant sayısı 6.91 olmuĢtur. SSR 

primerlerine ait bant uzunlukları 95-245 arasında değiĢirken, polimorfizm oranının   

%93,75 olduğunu belirlemiĢlerdir. Güney ve ark (2018), 91 alıç genotipinde, 32 

SSR primer çiftini kullanarak yaptıkları karakterizasyon çalıĢmasında toplam elde 

edilen bant sayısı 265 olmuĢtur.  Lokus baĢına allel sayısı 2 ile 21 arasında 

değiĢirken, ortalama allel sayısı 8.28 olmuĢtur. Yürütüğümüz tez çalıĢmasında yer 

alan genetik materyal 7 SSR primer çifti ile analiz edilmiĢ ve toplam 64 bant elde 

edilmiĢtir. Lokus baĢına allel sayısı 6 ile 11 arasında değiĢirken, ortalama allel 

sayısı 8 olmuĢtur. ÇalıĢmada yer alan primerlerin hepsi polimorfik bant üretmiĢtir. 

SSR markörleri ile yapılan çalıĢmalarla karĢılaĢtırdığımızda allel sayısının, 

polimorfik bant sayısının uyumlu olduğu, yürütüğümüz çalıĢmada polimorfizm 

oranının (%100) yüksek olduğu görülmektedir.  
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Crataegus cinsinde SSR markörleri ile yapılan çalıĢmalarda polimorfizm 

bilgi içeriğinin 0.82 – 0.95 (Sheng, 2017), 0.05 – 0.89 (Khaira ve ark, 2015) ve 

0.45 – 0.72 (Emami ve ark, 2018), arasında değiĢtiği bildirilmiĢtir. Yürütüğümüz 

çalıĢmada polimorfizm bilgi içeriğinin 0.80 ile 0.96 arasında değiĢtiği, ortalamanın 

0.89 olduğu belirlenmiĢtir. Bu sonuçlarda Sheng (2017), 0.82 – 0.95 aralığında elde 

ettiği verilerle uyumlu, literadürde yer alan diğer verilerden daha yüksek olduğu 

görülmektedir.   

 

4.5.3.2. SSR Analizleri Sonucu Elde Edilen Dendrogramlar ve Temel 

Koordinatlar Analizi 

SSR tekniği ile yapılan çalıĢmada, kümeleme analizlerinden faydalanılarak 

dendrogramlar oluĢturulmuĢtur. Mantel Matriks Benzerlik testi (Mantel's Matrix 

Correspondence Test) ile dendogramın benzerlik matrisini temsil etme oranı 

belirlenip, kofenetik korelasyon katsayısı, r değeri 0.66 olarak belirlenmiĢtir. Bu 

benzerlik matrisinden faydalanılark, temel bileĢenler analizleri (Principle 

Component Analysis=PCA), PAST programında oluĢturulmuĢtur. Genotiplere ait 

UPGMA dendogramı ġekil 4.10‟da, temel bileĢenler analizi ġekil 4.11‟de 

sunulmuĢtur. 

ÇalıĢmada yer alan 65 alıç genotipi arasındaki benzerlik indeksi 0,2 ile 

1,00 arasında değiĢtiği, dendogramın 1 ana grubun altında çok sayıda alt grup 

oluĢturduğu görülmektedir.  Ana grup 0.50 benzerlik oranıyla kendi içerisinde alt 

gruplara ayrılmıĢtır. 40-1-1, 40-1-2, 43-1, 81-1, 81-2 ve 81-3 genotiplerinin bu alt 

gruplar içerisinde yer aldığı gözlemlenmiĢtir. 81-1 ve 81-2 nolu (C. azorolus) 

genotipler 0,90 benzerlik oranıyla, en yakın benzerlik değerlerini sahip olmuĢlardır. 

40-1-2 ve 40-1-1 nolu (C. orientalis) genotipler 0,88 benzerlik oranıyla aynı alt 

grup içerisinde yer almıĢlardır.  

97-1 nolu genotip, yer aldığı grup içerisinde 0,34 benzerlik oranıyla diğer 

genotiplerden ayrılmıĢtır. 97-1 nolu genotip C. monogyna türü içerisinde yer almıĢ 

ve alt türü tanımlanamamıĢtır. ÇalıĢmada yer alan 37-2 nolu (C. pentagyna) 
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genotip 0,62 benzerlik oranıyla 7 nolu genotipe yakın olduğu görülmektedir Yine 

37-1 nolu (C. pentagyna.) genotip ile genetik benzerlik oranı 0.40 olduğu 

belirlenmiĢtir. 37-1 ve 37-2 nolu genotipleri arasında morfolojik farklılıklarda 

bulunmaktadır. Bu durum genetik açılmanın olduğunu 37-2 nolu genotipin türü 

temsil etmeyip, hibrit genotip olacağını düĢündürmektedir.  

C. monogyna,  Crataegus x sinacia, C. pentagyna ve C. longipes türlerinin 

pek çok alt grup oluĢturarak, aynı gruplar içerisinde yer aldığı belirlenmiĢtir. Bu 

sonuçta ISSR ve SRAP markörleri ile yapılan çalıĢmalar ile uyumludur. SSR 

markörleri ile yapılan çalıĢmada, aynı türe ait olan genotiplerin aynı alt gruplarda 

toplandığı ve bu dağılımda ekolojik faktörlerin de etkili olduğu görülmektedir.  

Yürütülen çalıĢmada, ISSR teknikleri ile yapılan analizlerde benzerlik 

indeksi 0.54 ile 0.96 arasında, SRAP tekniği ile yapılan çalıĢmalarda 0.47 ile 0.97 

ve SSR tekniği ile yapılan çalıĢmalarda ise 0.2 ile 1.00 arasında değiĢtiği 

belirlenmiĢtir. SSR markörleri ile yapılan çalıĢmada genotiplerin benzerlik oranının 

daha geniĢ bir aralıkta yer aldığı görülmektedir.   

SSR, markörleri ile yapılan çalıĢmalarda kofenetik korelasyon katsayısı r = 

0,72 olarak belirlenmiĢtir. Khiari ve ark (2015), 9 farklı alıç popülasyonunu ayrı 

ayrı değerlendirmiĢ ve korelasyon katsayısının 0.37 ile 0.69 arasında değiĢtiğini 

bildirmiĢlerdir. Sheng ve ark (2017), ise yaptıkları çalıĢmada korelasyon katsayısnı 

0.96 olarak tespit etmiĢlerdir. Serçe ve ark (2011), alıç türlerinde RAPD 

primerleriyle yaptığı çalıĢmada korelasyon katsayısı değerini 0.99 olarak 

bildirmiĢlerdir. Elde etiğimiz korelasyon katsayı değerinin, Serçe ve ark (2011), 

elde etikleri değerden daha düĢük olmasıyla beraber, literatürle uyumlu olduğu 

görülmektedir.  

Temel bileĢenler analizinin bütün bölgelerde dağılım gösterdiği ve bazı 

bölgelerde yoğunlaĢtığı görülmektedir.  
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ġek l  4.10. SSR markörleri ile oluĢturulan dendogram 
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ġek l  4.11.  SSR verileriyle yapılan temel koordinat analizi sonucu elde edilen iki 

boyutlu grafik 
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5. SONUÇLAR VE ÖNERİLER 

 

Alıç, Rosaceae familyasının içerisinde yer alan ve ülkemiz florasında doğal 

olarak yetiĢen en yaygın türlerden birisidir.  

Bu tez çalıĢmasında, ülkemiz florasında doğal olarak yetiĢen 53 alıç ve 

Kayısı AraĢtırma Enstitüsü ülkesel alıç koleksiyon parselinde yer alan 12 alıç 

genotipinin moleküler karakterizasyonu ISSR, SRAP ve SSR markörleri 

kullanılarak araĢtırılmıĢtır. Ayrıca yürütülen çalıĢma ile bu meyve türünün, 

fenolojik, pomolojik ve türün zengin kimyasal içeriğinin belirlenmesi için 

çalıĢmalar yapılıp, ülke genetik kaynaklarının verimli kullanılması hedeflenmiĢtir. 

Tez çalıĢmasında, fenolojik gözlem, pomolojik ve kimyasal analizlerde takson dıĢı 

olarak 3 elma ve 3 hünnap genotipi yer almıĢtır.  

AraĢtırmada elde edilen sonuçlar ise Ģu Ģekilde olmuĢtur; 

Alıç genotiplerinin çiçek açma tarihlerinin 05-05-2019 ile 11-06-2019, 

meyve olum dönemlerinin ise 18-09-2019 ile 28-10-2019 tarihleri arasında 

değiĢtiği gözlemlenmiĢtir. Çiçek açma ve meyve olum tarihleri üzerinde tür, 

genotip, ekoloji ve rakım etkili olmuĢtur.  

ÇalıĢmada yer alan genotiplere ait meyvelerin meyve ağırlığı, meyve 

boyutları, çekirdek ağırlığı, meyve/et çekirdek oranı ve L*a*b* değerleri analizler 

ile belirlenmiĢtir. Meyve ağırlığının 13.7 ile 0.46 g arasında değiĢtiği ve en yüksek 

meyyve ağırlığına 13.7 g ile 50-2 (C. orientalis) ve 13.64 g ile 50-1 (C. orientalis.) 

nolu genotiplerin sahip olduğu tespit edilmiĢtir. Yine genotiplere ait meyvelerin en 

ve boy ölçümleri mm cinsinden ölçülüp, en yüksek meyve boyu 24.09 mm ile 43-1 

(C. orientalis)  nolu genotipte, en düĢük meyve boyu 7.98 mm ile 16-6 (Crataegus 

spp.) nolu genotipte ölçülmüĢtür. En yüksek meyve eni değerleri ise, 30.33 mm ile 

50-2 nolu genotipte, en düĢük meyve eni 6.84 mm ile 16-6 (Crataegus spp.) nolu 

genotiplerde belirlenmiĢtir. Genotiplere ait meyve çekirdek ağırlığı ve meyve et/ 

çekirdek oranları ise; çekirdek ağırlığı bakımından en yüksek değerler 1.77 g ile 

50-1(C. orientalis) ve 1.74 g ile 50-2 nolu (C. orientalis)  genotiplerden elde 
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edilmiĢtir. En düĢük değerler ise 0.07 ile 7-1 nolu (C. monogyna), 0.1 g ile 45-1 (C. 

sinacia), 57-1 (C. monogyna ), 56-1 (C. microphylla) ve 99-1 nolu (C. monogyna) 

genotiplerde tespit edilmiĢtir. Meyve et/çekirdek oranı bakımından en yüksek 

değerler % 92 ile 81-2 ve 81-3 nolu  (C. azorolus) genotiplerden, en düĢük değerler 

ise %59.67 ile 37-2 (C. pentagyna) ve 57-1 nolu  (C. monogyna) genotiplerde 

belirlenmiĢtir.  

Tez çalıĢması kapsamında, genotiplerin meyve ağırlığı, meyve en, meyve 

boy ve meyve et/çekirdek oranı açısından 50-1 (C. orientalis), 50-2 (C. orientalis), 

81-1 (C azorolus) ve 81-2 (C. azorolus) nolu genotipler ön plana çıkmaktadır. 50-

1, 50-2 nolu genotipler Kayısı AraĢtırma Enstitüsü alıç koleksiyon bahçesinde, 81-

1, 81-2 nolu genotipler ise çiftçi bahçesinde yetiĢtirilmektedir. ÇalıĢmada yer alan 

aynı türe ait genotiplerden, daha iri ve albenisi yüksek meyvelere sahiptirler. 

Bunun üzerinde kültürel uygulamalarının yapılmasının etkili olduğu 

düĢünülmektedir ve bu genotipler sofralık tüketim potansiyeline sahiptirler. 50-1, 

50-2, 81-1 ve 81-2 nolu genotiplerin tescil çalıĢmaları yapılarak, üretime 

kazandırılmalıdır.  

AraĢtırmada yer alan genotiplere ait renk analiz sonuçlarının büyük 

değiĢkenlik gösterdiği belirlenmiĢtir. L*değerinin 76.42 (16-4) ile 14.5 (7-1), a* 

değerinin 45.72 (70-2) ile -8.01 (17-1), b* değerinin 39.44 (8-6) ile 0.12 (37-1) 

arasında değiĢtiği belirlenmiĢtir. Tür ve genotiplere göre renk analiz sonuçları 

büyük değiĢkenlik göstermiĢtir. L* değeri parlaklığı ifade etmekte ve yüzeyi parlak 

olan genotiplerde daha yüksek değerler elde edilmiĢtir. 

ÇalıĢmada yer alan genotiplere ait meyve örneklerinin kimyasal 

özelliklerini belirlemek için analizler yapılmıĢtır. Bu kapsamda pH, suda çözülür 

kuru madde (%), titre edilebilir asitlik (%), C vitamin (mg/100g), toplam fenolik 

madde miktarı (mg GAE/100), Ģeker bileĢenleri (g/100 g) ve fenolik bileĢenler 

(mg/100 g) analizleri yapılmıĢtır. 

ÇalıĢmada yer alan alıç genotiplerin içerisinde en yüksek pH değeri 4.28 

(91-1), en düĢük 2.96 (50-1) olarak belirlenmiĢtir. Yine, en yüksek suda çözünür 
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kuru madde değerleri %  22.40 (91-1), en düĢük % 5.20 (56-1), titre edilebilir 

asitlik değerleri ise en yüksek % 2.2 (90-1), en düĢük % 0.12 (7 nolu) olarak tespit 

edilmiĢtir.  pH, suda çözünür kuru madde ve titre edilebilir asitlik değerlerinin, 

daha önce yapılan çalıĢmalarla uyumlu olduğu ve tür, genotip, iklim koĢulları ve 

ekolojik koĢullara göre değiĢkenlik gösterdiği belirlenmiĢtir.  

Suda çözünür kuru madde açısından,  % 22.40 ile 91-1 (Crataegus spp.) ve 

% 22.13 ile 16-6 (Crataegus spp.) nolu genotipler ön plana çıkmıĢlardır. 

AraĢtırmada yer alan diğer alıç genotipleri ile karĢılaĢtırıldığında, bu genotiplerin 

SÇKM değeri çok yüksektir. Bu genotiplerin kuru meyve ve kurutularak kullanılan 

bitki çayı olarak değerlendirme potansiyelleri yüksektir.  

Alıç genotipleri arasında C vitamini değerlerinin 19.1 mg /100 g ile 0.9 mg 

/100 g arasında değiĢtiği belirlenmiĢtir. Tür, genotip, iklim ve yetiĢme koĢullarının 

C vitamini içeriği üzerinde etkisi olduğu düĢünülmektedir.  

AraĢtırmada yer alan meyvelerin Ģeker bileĢenleri HPLC-RID sisteminde 

ve sakkaroz, glikoz ve fruktoz standartları kullanılarak belirlenmiĢtir. Alıç 

meyvelerine ait genotiplerde, sakkaroz konsantrasyonunun 10.15 g/100 g ile 0.93 

g/100 g aralığında, glikoz konsantrasyonu 14.26 g/100 g ile 0.40 g/100 g arasında, 

fruktoz konsantrasyonu ise 15.83 g/100 g ile 0.78 g/100 g arasında değiĢtiği 

gözlenmiĢtir.   

AraĢtırmada yer alan genotiplerin meyvelerine ait toplam fenolik madde 

miktarları belirlenmiĢtir. Alıç genotiplerine ait toplam fenolik madde miktarının 

56.39 mg GAE/100 g ile 838.72 mg GAE/100 g arasında değiĢtiği gözlenmiĢtir. 

Alıç genotipleri arasında en yüksek değerler sırasıyla 838.72 mg GAE/100 g ile 91-

1 nolu (Crataegus spp.), 836.98 mg GAE/100 g ile 46-1-1 nolu (C. aronia), 730.45 

mg GAE/100 g ile 99-1 nolu (C. monogyna) genotiplerde kaydedilmiĢtir. 

Meyvelere ait fenolik bileĢen içeriği ve kompozisyonu oldukça değiĢkendir. 

Fenolik bileĢen konsantrasyonlarının bireysel olarak hesaplanması oldukça zordur. 

Fenolik bileĢenler meyvelerde tat, koku gibi kalite ile ilgili unsurlarda etkilidirler. 

Ayrıca insan sağlığı için koruyuculuk ve bağıĢıklık sisteminin güçlendirilmesi gibi 
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fonksiyonlara sahiptir. Alıç türleri de yüksek fenolik içeriğiyle dikkat çeken meyve 

türlerindendir.   

91-1 (Crataegus spp.), nolu genotip C vitamini ve toplam fenolik madde 

konsantrasyonu açısından oldukça yüksek değerlere sahiptir. Yabani meyvelerin 

fonksiyonel gıda olarak kullanımında fenolik madde kompozisyonunun 

değerlendirilmesi oldukça önemli olduğu bilinmektedir. Bu genotip, fonksiyonel 

gıda, sağlığı destekleyici ürün olarak kullanım potansiyeline sahiptir.  

AraĢtırmada yer alan genotiplere ait meyve ekstrelerinin HPLC-DAD 

sisteminde fenolik bileĢen tayinleri yapılmıĢtır. Analizleri yapılan genotiplerde, 

farklı miktarlarda olmak üzere gallik asit, kateĢin, epikateĢin, epigallokateĢin 

gallat, rutin ve kafeik asit bileĢenleri tespit edilmiĢtir. Ġncelenen alıç genotiplerine 

ait meyvelerin,  gallik asit konsantrasyon sonuçlarının 0.09 mg/100 g ile 5.22 

mg/100 g, kateĢin konsantrasyonlarının 2.9 mg/100 g ile 143.82 mg/100 g,  

epikateĢin konsantrasyolarının 0.07 mg/100 g ile 234.58 mg/100 g, rutin 

konsantrasyonunun 0.67 mg/100 g ile 49.56 mg/100 g,  epigallokateĢin gallat 

konsantrasyon sonuçları 0.19 mg/100 g ile 79.5 mg/100 g ile kafeik asit sonuçları, 

0.01 mg/100 g ile 6.61 mg/100 g ile arasında değiĢtiği belirlenmiĢtir. Alıç türlerine 

ait meyveler, yapılan analizlerde de belirlendiği gibi zengin fenolik bileĢen 

konsantrasyonuna sahiptirler. Bu nedenle alıç hem taze meyve olarak tüketime, 

hem de farklı ürünlere iĢlenerek tüketime uygun tıbbi meyvelerdendir. Alıç 

bitkisinin gıda değeri oldukça iyi olmasına rağmen Ģimdiye kadar gıda olarak 

fazlaca değerlendirilememiĢtir. Meyvelerinin fonksiyonel özelliği son zamanlarda 

daha iyi anlaĢılmaya baĢlanmıĢtır. Bu nedenle alıçtan da fonksiyonel özelliği olan 

yeni gıda ürünlerinin üretilmesi potansiyeli çok yüksektir. Alıcın kullanım 

alanlarını geniĢletip tüketiminin arttırılması gerekmektedir. 

Doktora tez çalıĢmasında yer alan, 59-1 (C. longipes ), 6 (C. monogyna), 

66-1 (C. tanacetifolia), 37-1 (C. pentagyna), 37-2 (C. pentagyna), 59-1 (C. 

longipes), ve 92-1 (C. orientalis) nolu genotiplerinin yüksek değerlerde bireysel 

fenolik konsantrasyonuna sahip olduğu görülmektedir. Ülkemizde, sadece C. 
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monogya türü farmokopelere /monograflara kayıtlıdır. Farmokpeye uyumluluk 

analizleri bu tür üzerinden yapılmaktadır. C. longipes, C. tanacetifolia, C. 

pentagyna ve C. orientalis türlerinde, hem farmokopeye hemde gıda kodekslerine 

uyumluluk analizleri yapılmalıdır. C. monogyna ve bu türlerin sağlığı desteklemek 

amacıyla kullanılan, alıç ürünlerinde kullanılma potansiyelleri araĢtırılmalıdır.  

AraĢtırmada yer alan genotipler arasında genetik çeĢitliliği belirlemek için 

moleküler tekniklerden faydalanılmıĢtır. ÇalıĢmalarda 14 ISSR, 7 SRAP ve 8 SSR 

primeri kullanılmıĢtır.  

ISSR primerleri ile yapılan çalıĢmada, polimorfizm oranı % 87.32, 

polimorfizm bilgi içeriği 0.66 olarak belirlenmiĢtir. Genotiplere ait benzerlik 

düzeyi 0.54 ile 0.6 aralığında yer almıĢtır. Yapılan çalıĢmada 0.89 benzerlik düzeyi 

ile 81-3 ve 81-2 nolu genotiplerin birbirlerine en yakın genotipler olduğu 

belirlenmiĢtir.  

SRAP tekniğiyle yürütülen genetik çeĢitlilik çalıĢmalarında 7 SRAP primer 

kombinasyonu yer almıĢtır. Yapılan analizlerde toplam bant sayısı 52, polimorfizm 

oranı % 90.62 ve polimorfizm bilgi içeriği 0.68 olarak belirlenmiĢtir. Benzerlik 

indeksi 0.40 ile 0.97 aralığında olmuĢtur. Genotipler arasında en yakın benzerlik 

oranı 0,86 ile 17-1 ile 18-2 nolu genotiplerde belirlenmiĢtir.  

SSR primerleri ile yapılan analizlerde polimrfizm oranı %100, polimorfizm 

bilgi içeriği 0.89 olarak belirlenmiĢtir. ÇalıĢmada yer alan 65 alıç genotipi arasında 

benzerlik indeksi 0.2 ile 1.00 aralığında yer almıĢtır. 81-1 ile 81-2 nolu genotipler 

0.90 benzerlik oranıyla birbirlerine en yakın genotipler olmuĢtur.  

ISSR, SRAP ve SSR primerleri ile yapılan analizlerde, benzerlik indeksi 

(0.2-1.00) en geniĢ aralığa sahip olan SSR primerleri olmuĢtur. SSR primerleri, 

%100 polimorfizm oranıyla, diğer primerlerden daha yüksek polimorfizm oranı 

göstermiĢtir. 

ÇalıĢmada yer alan 16-4, 16-6, 16-7, 20-2, 20-3, 55-1, 63-2, 82-1 ve 92-1 

nolu genotiplerde tür teĢhisi yapılamamıĢtır. Bu durum, gençlik kısırlığı döneminde 

olan 82-1 nolu genotipte meyve temin edilememesinden kaynaklanmıĢtır. Ancak, 
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diğer genotiplerde yaprak, çiçek, dikenlilik durumu gibi morfolojik yapılarının 

farklılığından kaynaklanmaktadır. Tür teĢhisleri yapılamayan genotipler ile daha 

kapsamlı çalıĢma yapılması gerekmektedir.  

Moleküler teknikler ile yapılan çalıĢmalarda, aynı tür ve lokasyon 

içerisinde yer alan genotiplerin, aynı alt gruplar içerisinde yer aldıkları 

gözlemlenmiĢtir. Ancak benzerlik oranlarının düĢük olduğu görülmektedir. Bu 

türün zengin varyasyona sahip olmasından kaynaklanmaktadır. ÇalıĢmada 

genotiplerin genetik benzerliklerinde, tür ve lokasyon yakınlığının etkili olduğu 

düĢünülmektedir. 

Literatürde alıç türlerinde genetik çeĢitliliği belirlemek için yapılan az 

sayıda çalıĢma bulunmakta ve SRAP tekniğiyle yapılan karakterizasyon çalıĢması 

yer almamaktadır. Apomiksis, hibridizasyon ve poliploidi gibi etkenlerden dolayı 

tanımlaması oldukça zor bir türdür. Bu yüzden, bu türde yürütülen genetik çeĢitlilik 

çalıĢmalarında daha fazla moleküler tekniklerin kullanılması gerekmektedir. 

Doktora tez kapsamında yaptığımız moleküler analizler, çalıĢmada yer alan 

genotipler arasında yüksek varyasyon olduğunu göstermiĢtir. Ayrıca, yaptığımız 

çalıĢmalar alıç türleri ile yapılacak ıslah çalıĢmalarına da katkı sağlayacaktır.  

Ülkemiz, alıç türleri açısından zengin çeĢitliliğe sahiptir. Yapılan çalıĢma 

ile alıç türlerine ait fenolojik, pomolojik, kimyasal özellikler incelenip, bu türün 

genetik çeĢitliliği moleküler tekniklerle araĢtırılmıĢtır. Yapılan çalıĢmalar tıbbi ve 

geleneksel kullanıma sahip alıç türlerinin zengin içeriğinin belirlenmesine katkı 

sağlayacağı gibi, gelecekte yapılacak alıç ıslahı ile ilgili çalıĢmalara temel 

oluĢturacaktır.  
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Ana Bilim Dalında doktora eğitimine baĢladı. Ġlk olarak 1995 yıllında Çorum 

Tarım Ġl Müdürlüğünde, 1995-2001 yılları arasında Samsun Tarım Ġl 

Müdürlüğünde, 2001-2020 yılları arasında Kayısı AraĢtırma Enstitü Müdürlüğünde 

Bitki Islahı Ģubesinde görev yaptı. 2020 yılından beri Ege Tarımsal AraĢtırma 

Enstitü Müdürlüğün Meyvecilik ġubesi‟nde görev yapmaktadır. 

Meyve yetiĢtiriciliği ve ıslahı, biyolojik çeĢitlilik ve moleküler biyoloji ile 

ilgili konularda çalıĢmalar yapmaktadır. Ayrıca çalıĢtığı kurum bünyesinde 

yürütülen bazı projelerde, proje lideri ve yürütücü olarak görev yapmıĢtır. 

 

 

 

 

 


