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Bu tez çalıĢmasında Vitis Vinifera(asma)’nın Doğu Anadolu Bölgesi‟nde 

önemli gen merkezlerinden biri olan Hizan Ġlçesinin yerel çeĢitleri ele alınmıĢtır. Bu 

çalıĢmada Hizan Ġlçesinde 63 genotip ve bu çeĢitlerle genetik özelliklerinin 

karĢılaĢtırılması amacıyla da Harran Üniversitesi Asma bahçesinde 3 standart çeĢit 

kullanılmıĢtır. Hizan yöresine ait 63 üzüm çeĢidi ile 3 referans çeĢidin 10 SSR lokusu 

(VrZAG79,VVMD5,  VMC2C3, VVMD24, VVMD27, VVMD28, VVS2, VrZAG62, 

VVMD7 veVVMD31) ile genetik analizleri sonucu toplam 192 allel elde edilirken, 

ortalama allel sayısı 19.2 olarak tespit edilmiĢtir. 10 SSR lokusu değerlendirildiğinde 

sonuçlarımızda en yüksek allel sayısı VVMD28 (26 allel) lokusunda, en düĢük allel 

çeĢitliliği ise VVDM31 (11 allel)  lokusunda bulunmuĢ olup, diğer lokuslardaki allel 

sayıları 15-20 arası değiĢmiĢtir. AraĢtırma sonuçlarına göre; 8 ayrı genotip [isimleri 

farklı (sinonim) ve allel büyüklükleri aynı olan (%94.4)] tespit ettik. Bu çeĢitler Siyah 

KiĢmiĢ ile Kırmızı Üzüm, Tilka piri ile ġaibi, Yediveren ile Hümeydive Ġlkeren 

(Siyah) ile Kolati‟ dir. Hizan Ġlçesi yerel çeĢitlerinin SSR düzeyinde tanımlanmasına 

yönelik ilk olarak gerçekleĢtirilen bu araĢtırmada, elde edilen bulgular ileride 

yürütülecek diğer çalıĢmalara ıĢık tutacak niteliktedir. 

 

Anahtar kelimeler: Genotip, SSR, Van, Vitis vinifera  
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THE GENETIC ANALYSIS OF THE TYPES OF GRAPE THAT ARE GROWN 

IN HĠZAN DISTRICT OF THE CITY OF BĠTLĠS WITH SSR(Simple Sequence 

Repeat)  MARKERS 
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 In this thesis study, local varieties of Hizan‟s district which are one of the 

important gene centers of Vitis vinifera in Eastern region was investigated. In this study, 

63 genotypes in Hizan district and also 3 genotypes in the grape gardens of Harran 

University were used with the aim of comparing the genetic characteristics of these 

types.While the genetic analysis result of 63 types of grape that belong to district of 

Hizan and 10 SSR loci of 3 types of reference 192 allel were obtained as total, the 

average number of allel was identified as 19.2. When 10 SSR locus were evaluated, in 

our results, the highest allel number in VVMD28 (26 allel) in its loci and the lowest 

type of allel in VVDM31 (11 allel) in its loci was found out and numbers of allel in 

other loci changed between 15 and 16. According to the research results, 8 different 

genotype (synonym) and % 94.4 that has the same size of allel were identified.These are 

Black kiĢmiĢ and Red grape, Tilka piri and  ġaibi, Yediveren and Hümeydi, Ġlkeren 

(Black) and  Kolati. 

The findings obtained in this study was first one carried out with the aim of 

identification of local varieties of Hizan district on the SSR level have the quality that 

shed light on other studies that will be conducted in the future. 

 

Keywords: Genotype, SSR, Van, Vitis vinifera  
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1. GĠRĠġ 

 

 

 Vitis vinifera L. türünün ilk kültüre alındığı alanlardan birisi olan Türkiye 

(Arroyo-Garcia ve ark., 2006), zaman içerisinde doğal melezlemelerle ortaya çıkan 

zengin bir asma gen potansiyeline sahiptir. Türkiye 484.610 hektarlık alanda, 

3.612.781 ton üzüm yetiĢtiriciliği ile dünyada dördüncü sırada yer almaktadır. Diğer 

taraftan sofralık, Ģaraplık, kurutmalık ve yöresel değerlendirilme Ģekilleri ile bağcılık, 

ülke tarımında en önemli sektörlerden birisidir. 

 Tür içerisinde çeĢitler, tipler, klonlardan oluĢan gerek genetik gerek ekolojik 

anlamda önemli bir açılım söz konusudur. Vitis vinifera L. türü içinde, en az 30.000 

civarında isimlendirilmiĢ çeĢidin bulunabileceği ve bunlardan yaklaĢık 15.000‟nin 

genotipik olarak farklı olabileceği düĢünülmektedir (Dettweiler ve Eibach, 2003). 

Son yıllarda farklı bitki türlerinde mevcut genetik varyasyon, değiĢik yönleriyle 

genom, gen, transkriptomik, proteomik ve hatta metabolomik düzeylerde 

incelenmektedir. Bu çalıĢmalar ve elde edilen sonuçlar ıĢığında ilgili tür için 

maksimum allelik varyasyonu içeren bir koruma stratejisi geliĢtirilmesinin yanında, 

özel çalıĢmalara yönelik uygun fonksiyonel allellerin belirlenmesine de olanak 

sağlamaktadır. Model olarak kullanılan bitkilerin dıĢında kalan üzüm gibi türlerde 

etkin ve seri araĢtırmaya olanak sağlayan moleküler belirteç sistemlerinin 

kullanılması oldukça önemlidir. Üzümde kullanılan moleküler belirteçlerin en 

önemlilerinden birisi ise; SSR veya mikrosatellit belirteçlerdir. 

Ülkemizde asma gen potansiyelinin ortaya çıkarılması ve mevcut populasyon 

içinden farklı değerlendirme amaçlarına uygun üzüm çeĢitlerinin belirlenmesine 

yönelik ampelografik çalıĢmalar uzun yıllardır sürdürülmektedir (Oraman, 1941; 

Kısakürek, 1956; ĠĢtar, 1959; Oraman ve Ağaoğlu, 1969; Fidan ve ark., 1972; Fidan ve 

Fidan, 1976; Marasalı, 1986; Kara, 1990; Gürsöz, 1993; Kaplan, 1995; Akkurt ve 

Fidan, 1998; Türkkan ve Ağaoğlu, 1999; Kader, 2005). Yürütülen bu ampelografi 

çalıĢmalarına ek olarak, izoenzim düzeyinde tanımlama çalıĢmaları bulunmaktadır. 

Ancak gerek ampelografik parametrelerin gerekse enzimatik ayrımların yetersizlikleri 

nedeni ile; son on yılda ise hızlı ve etkili sonuçlar verebilecek DNA markörlerin 

(belirteçlerin) kullanımına yönelinmiĢtir. 
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DNA düzeyindeki farklılıkları değiĢik hassaslık oranlarında ortaya çıkaran 

DNA belirteçleri aracılığıyla son yıllarda öncelikli olarak AFLP (Amplified Fragment 

Lenght Polymorphism) ve SSR (Simple Sequence Repeats=Basit Dizi Tekrarları) 

teknikleri ile uygulama bulmuĢtur. 

SSR = Mikrosatellit belirteçler bitki DNA‟sında bulunan 2-6 baz 

uzunluğundaki (TG)n, (AC)n, (TA)n, (GAC)n, (TTC)n ve (TATA)n gibi çekirdek 

motiflerini içeren 100 bç‟den küçük tekrar ünitelerindeki farklılıkları içerir. Genomda 

tespit edilen tekrar motiflerinin, kenar dizilerine oluĢturulan primerlerle 

amplifikasyonu baz alan teknik insan, hayvan tanılarından sonra, baĢta ticari önemi 

olan bitki türleri olmak üzere yaygın kullanıma girmiĢtir. Tekniğin tanımlamalardaki 

öneminden dolayı SSR lokusları tespit edilmiĢ türlerde her geçen gün bu lokusların 

sayısı artırılırken, endemik türler baĢta olmak üzere daha az ticari önemi olan türlerde 

de lokus tespit çalıĢmaları güncel konular arasındadır. Mikrosatellit belirteçler; 

ökaryötik genoma özgünlük göstermektedir (Litt ve Luty, 1989). Genotipler arası 

allelik varyasyonları replikasyon kaymasındaki (replikasyon slippage) mutasyonlara 

vb. dayandırılan SSR belirteçler (Schlotterer ve Tautz, 1992), ko- dominantlık, diğer 

DNA belirteçlere göre yüksek polimorfiklik sağlama vb. özellikleri ile üzüm 

tanımlama ve diğer genomik çalıĢmalarda önemli avantajlar sağlamaktadır. 

Genotipleme araĢtırmalarının yanında, kodominantlık avantajından dolayı 

ebeveyn ve hibrit tanısında, genomda korunan dizilerin baz almasından dolayı ise 

bitkilerin genetik evriminde kullanılmaktadır. Ayrıca bitkideki ekonomik özellikleri 

(tane rengi, hastalıklara dayanıklılık gibi) kontrol eden genlerin klonlanması amacı ile 

yürütülen genetik haritalama çalıĢmalarında ve genom projelerinde SSR belirteçlerin 

önemi her geçen gün artmaktadır (Fischer ve ark.,2004; Welter ve ark.,2007; Akkurt 

ve ark.,2007; Velasco ve ark.,2007). 

SSR uygulamalarında temel aĢamalar allel bölgelerinin PZR (Polimeraz Zincir 

Reaksiyonu=PCR, Polymerase Chain Reaction)‟da amplifikasyonu ve 

görüntülenmesidir. Allel bölgelerinin çoğaltılmasında, PZR optimizasyonu, DNA 

polimeraz seçimi vb. faktörler kritik olmakla birlikte, etkili lokus bölgelerinin 

tanımlamada kullanılması büyük önem taĢımaktadır.  
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Bir türde çok sayıda lokus tespit edilmiĢ olmakla, bunların her birinden baĢarılı 

sonuçlar alınamamakta ve arzu edilmeyen allel (null allel oluĢumu, düĢük sayıda allel 

elde edilmesi gibi) oluĢumları ile karĢılaĢılmaktadır. Örneğin uluslararası Üzüm 

Konsorsiyumu tarafından söz konusu sakıncaların ortadan kaldırılması amacı ile 

yaklaĢık 400 lokusdan altısı uluslararası tanımlamalarda etkili lokus olarak 

belirlenmiĢtir (This ve ark.,2004). Allel bölgelerinin görüntülenmesi ise doğru allel 

büyüklüğünün tespiti açısından son derece önem taĢımaktadır. Jel ortamlarına göre 

daha kesin veri sunan ve kapilleri elektroforez ortamlarında gerçekleĢtirilen bu hızlı 

teknolojilerin önemi özellikle bir türe ait çok sayıda bireyin tanımlandığı 

araĢtırmalarda daha da artmaktadır. 

Hizan yöresi üzüm çeĢitlerinin genetik tanımlanmasına yönelik ilk olma niteliği 

taĢıyan bu tezde tez bulgularının, günümüzde ve gelecekte ülkemizde yürütülecek 

benzer kapsamlı çalıĢmalara ve diğer bağcılık araĢtırmalarına ıĢık tutacağı ümit 

edilmektedir. 

Bitlis Ġlinin Hizan Ġlçesinde yetiĢtirilen üzüm çeĢitlerinin SSR belirteçler 

düzeyinde tanımlanmasını konu alan bu tezde; 63 yerli ve 3 referans çeĢit olmak üzere 

66 üzüm çeĢidinde 10 SSR lokusu ile genetik tanımlamalar gerçekleĢtirilmiĢtir. 
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2. LĠTERATÜR BĠLDĠRĠġLERĠ 

 

 

SSR (Mikrosatellit) belirteçler kullanılarak üzüm çeĢit ve klonlarında yapılan 

araĢtırmalar incelendiğinde: 

Asma mikrosatellit çalıĢmalarının ilki Thomas ve Scott (1993) tarafından 5 adet 

SSR lokusu (VVS1,VVS2,VVS3,VVS4,VVS5) kullanılarak; toplamda 26 Vitis 

vinifera L. çeĢidi, 6 Vitis türü ile Vitis rotindifolia‟da yapılan çalıĢmaya daha sonra 

80„den fazla genotip eklenmiĢtir. 

Thomas ve ark., (1994) tarafından yürütülen diğer bir çalıĢmada ise; 5A Teleki 

ve Kober 5BB anaçlarının SSR analizleri gerçekleĢtirilmiĢ, kullanılan primerler itibari 

ile ayrım sağlanamamıĢtır. 

Vignani ve ark.,(1996), Vitis vinifera‟ya ait eski bir Ġtalyan Ģaraplık çeĢit olan 

Sangiovese‟nin 12 klonunda, 7 mikrosatellit lokusunda (VVMD5, VVMD6, VVMD7, 

VVMD8, VVMS2, VVMS4 ve VVMS29) allelik polimorfizm analiz edilmiĢtir. 7 

lokusta da 11 klon aynı bulunmuĢ fakat SG 8T klonu 4 lokusun herbirinde bir allel 

tarafından diğerlerinden ayrılmıĢtır. 

SSR belirteçlerin bağcılık açısından önemli sonuçlarından birisi ise, Müller-

Thurgau çeĢidine ait ebeveyn kombinasyonunun “Rheinriesling x Chasselas de 

Courtillier” olduğunun ortaya çıkarılmasıdır (Sefc ve ark., 1997).Ancak aynı 

belirteçler kullanılarak yürütülen çalıĢmaların sonuncusunda ise, bu çeĢidin melezleme 

kombinasyonunun "Riesling x Madeleine Royal" olduğu öne sürülmüĢtür (Dettweiller 

ve ark., 2000). 

Yine Sefc ve ark., (1997) tarafından, SSR belirteçler kullanılarak yapılan bir 

diğer çalıĢmada Cabernet Sauvignon çeĢidinin ebeveynlerinin “Cabernet franc x 

Sauvignon blanc” çeĢitleri olduğu tespit edilirken, Bowers ve Meredith (1997) bu 

çeĢide ait melezleme kombinasyonunun “Cabernet franc x Sauvignon blanc” olduğunu 

kesinleĢtirmiĢlerdir. 

Avusturya gen kaynağı koleksiyonundan alınan toplam 66 üzüm çeĢidi ve 

anaçta 10 mikrosatellit lokusu kullanılarak yürütülen bir çalıĢmada çeĢitler arası 

genetik farklılık değerleri, 0.53-0.87 arasında; anaçlar arası genetik farklılık değerleri 

ise 0.29 ile 0.96 arasında bulunmuĢtur (Sefc  ve ark.,1998a). 
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Sefc ve ark.,(1998b), hasattan sonra üzüm ve üzüm ürünlerinde doğru çeĢit 

kullanılıp kullanılmadığını belirlemek için 11 mikrosatellit belirteç (VVS1, VVS2, 

VVMD5, VVMD7, VVMD28, VVMD32, VVMD36, ssrVrZAG21, ssrVrZAG47 ve    

ssrVrZAG83)kullanmıĢtır. Bu amaçla ticari öneme sahip 18 sofralık üzüm çeĢidi 

Avusturya marketlerinden toplanmıĢ ve 11‟inin referansa uygun olduğu belirlenmiĢtir. 

Virüs kontaminasyonunu azaltma amacıyla yapılan bir çalıĢmada, termoterapi 

ile muamele edilmiĢ materyalin çoğaltılmasında, çoğaltma aĢamasından önce in 

vitro‟daki bitkiciklerin çeĢit tespitinde mikrosatellit analizi uygulanmıĢtır. ÇalıĢmada 

her klondan alınan iki  örnek 4 mikrosatellit belirteci ile taranmıĢtır. Bu Ģekilde yanlıĢ 

isimlendirmeler düzeltilmiĢtir (Sefc ve ark., 1998c). 

Lin ve Walker (1998), 7 SSR lokusu kullanarak ve özellikle kambiyum 

dokularından DNA izole edilerek, 58 adet asma anacının dinlenme dönemlerinde 

genetik açıdan baĢarıyla tanımlanabileceğini belirtmiĢlerdir. 

Sánchez ve ark.,(1999), tarafından yapılan çalıĢmada 43 sofralık üzüm (Vitis 

vinifera L.) koleksiyonunda SSR belirteçlerle yapılan denemenin sonucunda belirlenen 

allel sayısı, 2 (VVS3) ile 8 (VVS2 ve VVMD7) arasında, beklenen heterozigotluk 

değeri ise %38 (VVS1) ile %80 (VVMD5) arasında belirlenmiĢtir. 14 çeĢit allel 

büyüklükleri bakımından aynı bulunmuĢ ayrıca SSR metodunun farklı laboratuvarlarda 

tekrar edilebilir olduğu ve kullanılan 8 lokusun allelik kombinasyonlarıyla 43 asma 

çeĢidi kimlik tespitinin net olarak yapıldığıbelirtilmiĢtir. 

Maletic ve ark.,(1999) tarafından, 22 Hırvat üzüm çeĢidinde yapılan genetik 

karakterizasyon  ve komĢu bölgelerdeki sinonim çeĢitlerin belirlenmesi çalıĢmasında 9 

SSR lokusu incelenmiĢtir. Ġkisi de “Croatian girl” anlamına geldiğinden, Hrvatica 

olarak isimlendirilen Hırvat çeĢidi ile aynı olduğu zannedilen Italyan çeĢit Croatina 

çoğu lokusta farklılık göstermiĢ ve bu yüzden iki farklı çeĢidi oldukları tespitedilmiĢtir. 

Arroyo-Garcia ve Martinez-Zapater (2000), 9 yeni SSR lokusu (VMC6G8, 

VMC6D12, VMC6B11,  VMC6F11,  VMC6G10,  VMC6A8,  VMC6C7,  VMC6C10  

ve   VMC6E10) tespit ederlerken, bu lokusları kullanarak analiz ettikleri üzüm 

çeĢitlerinde allel büyüklüklerini 220-301 bç arasında allel sayılarını ise 8-10 arasında 

bulmuĢlardır. 
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Faria ve ark.,(2000), çeĢit Ģıralarının ismine doğruluğunu mikrosatellit 

belirteçler ile araĢtırmıĢlardır. En önemli 5 porto Ģarabı çeĢidi (Tinta Roriz, Tinto Cão, 

Touriga Francesa, Touriga Nacional ve Tinta Barroca) ile 4 mikrosatellit lokusunda 

çalıĢan araĢtırıcılar, mikrosatellit tekniği ile tek ve karıĢık Ģıranın tanımlanmasında 

baĢarılı  sonuçlar almıĢlardır. 

Merdinoglu ve ark.,(2000) tarafından yapılan çalıĢmada, üç farklı moleküler 

belirteç tekniği (RAPD, AFLP, SSR) Vitis vinifera‟nın 12 çeĢidine ait 21 klonun 

testinde kullanılmıĢtır. Her çeĢit kendine özgü bantlar ile çeĢitlerin ayrımı sağlanmıĢ ve 

bir dendogram oluĢturulmuĢtur. Bu dendogramda 7 grup belirlenmiĢtir. 

Perret ve ark.,(2000) tarafından yapılan çalıĢmada, Orta Avrupa‟daki yabani 

(Vitis vinifera subsp. silvestris) asmalar ile kültür asmaları arasındaki genetik farklılığı 

belirlemek ve yine bunlar arasındaki iliĢkiyi değerlendirmek amacıyla toplam 44 

genotipte yapılan çalıĢmada 10 mikrosatellit lokus analizi neticesinde 49 allel tespit 

edilmiĢ ve bu allellerden 17‟si sadece kültür, 7‟si ise sadece yabani genotiplerde 

gözlenmiĢtir. Ayrıca oluĢturulan dendogram değerlendirildiğinde yabani ve kültür 

asma genotiplerinin açık bir Ģekilde ayırt edildiği gözlenmiĢtir. Yabani asmalarda özel 

allelerin bulunması Vitis vinifera ssp. silvestris’in orjinalliğini destekler nitelikte 

olmuĢtur. Yabani ve kültür asmaları arasındaki genetik farklılıktan dolayı, denemedeki 

çeĢitlerin, Riesling, Sylvaner ve Grüner Veltliner gibi lokal çeĢitler dahil, doğal yabani 

asma orijinli olmadığı sonucuna varılmıĢtır. Bu çeĢitler kültüre alındıkları sırada, tek 

yerli yabani asma populasyonundan çok daha geniĢ  bir genetik temelden gelebileceği 

araĢtırıcılar tarafından ifadeedilmiĢtir. 

Regner ve ark.,(2000a)‟ nın yaptığı çalıĢmada, Beyaz Riesling çeĢidinin 10 

farklı klonunda genetik polimorfizmi incelemek için RAPD, SSR ve ISSR (Inter 

Simple Sequence  Repeats) belirteçler kullanılmıĢtır. SSR ve ISSR belirteçlerin, farklı 

laboratuvarlarda yüksek stabilite gösterdikleri, klonal materyalin tanımlanmasında 

uygun metotlar olarak görülmüĢtür. 

Regner ve ark.,(2000b)‟ nın yaptığı çalıĢmada ise, 300‟den fazla farklı asma 

çeĢidinin ve Vitis silvestris‟in 20 farklı genotipinin SSR analizi neticesinde, V. 

silvestris ve V. vinifera arasında çok açık bir farklılık olmadığı sonucunu 

çıkartmıĢlardır. 
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Arroyo-Garcia ve Martinez-Zapater (2000), 9 yeni mikrosatellit lokusu 

geliĢtirmiĢler ve bu belirteçleri sofralık ve Ģaraplık bazı üzüm çeĢitlerinde test 

etmiĢlerdir. Allel sayısını her lokusta 8 ile 10 arasında tespit ederlerken, bitki 

kloroplast genomunda bulunan polimorfik mikrosatellit bölgelerinin tanımlamalarda 

büyük öneme sahip olduğunu vurgulamıĢlardır. 

Grando ve ark., (2000), Trentino Bölgesi‟ne (Kuzey Ġtalya) ait 36 eski asma 

çeĢidi ile halen bu bölgede yetiĢmekte olan 12 yöresel asma çeĢidini 7 mikrosatellit 

belirteci ile taramıĢlardır. Toplamda 11 homonim çeĢit bulunurken, araĢtırmada Vitis 

vinifera dıĢındaki Vitis cinsi türleri için karakteristik olan bazı alleller belirlenmiĢtir. 

Malossini ve ark., (2000), ıslah çalıĢmaları sonucunda elde edilen “Incroci 

Rigotti” (IR) melezlerinde, genotip belirlemesi için mikrosatellit belirteçleri 

kullanmıĢlar ve sonuçta IR 107-2 ve IR 107-3 (Rebo) melezlerinin aynı olduğunu 

tespit etmiĢlerdir. 

Diğer bir çalıĢmada “Schiave” grubuna ait 10 üzüm çeĢidinde homonim ve 

sinonimleri belirlemek için AFLP ve SSR kombine olarak kullanılmıĢtır (Fossati ve 

ark.,2001). Sonuç olarak, çeĢitler arasındaki genetik iliĢkiyi belirlemek amacıyla 

yapılan bu çalıĢmada, AFLP ve SSR‟ın eĢit Ģekilde etkili olduğu belirlenmiĢtir. 

Crespan ve Milani (2001) tarafından, 64 misket genotipinde yapılan çalıĢmada 

2 izoenzim ve 25 mikrosatellit lokus incelenmiĢ, 44 sinonim ve Moscato bianco 

grubunda kırmızı ve pembe taneli üç mutant ayırt edilmiĢtir. Ayrıca, Moscato bianco 

ve Ġskenderiye  Misketi‟nin Misket ailesinin atası olabileceğibelirtilmiĢtir. 

Regner ve ark.,(2001) tarafından, çeĢitli Vitis türlerinden alınan 1200 asma 

genotipinin belirlenmesi; SSR, ISSR, AFLP ve RAPD gibi çeĢitli moleküler belirteç 

teknikleri kullanılarak yapılmıĢtır. En çok polimorfik 6 belirteç SSR lokusu ile tüm 

genotiplerin ayrılabildiğini belirten araĢtırıcılar, bazı üzüm çeĢitlerinin orijinini 

belirlemelerinin yanında, ayrıca Veltliner ve Pinot klonlarının kimlik tespitini 

deyapmıĢlardır. 

Yüksek allelik farka sahip mikrosatellit belirteçleri kullanılarak, USDA (The 

United States Department of Agriculture) ABD Ulusal Gen Bankası‟ndan alınan 41 

asmanın genetik kimliklendirilmesi yapılmıĢtır (Dangl ve ark.,2001). Önceki 

çalıĢmalarda bulunan sinonim çeĢitlerin sinonim doğrulukları kanıtlanırken bu çeĢitlere 

ek sinonim çeĢitlerde bulunarak, yanlıĢ isimlendirmeler düzeltilmiĢtir. 
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Riaz ve ark.,(2001), 22 Pinot noir ve 22 Chardonnay klonunu tanımlamak 

amacı ile 92 mikrosatellit belirteç kullanmıĢlar; 92 belirteçten 8‟i Pinot noir klonları ile 

Chardonnay‟ın  4 klonunda polimorfikbulunmuĢtur. 

Schneider ve ark.,(2001), tarafından yapılan araĢtırmada Fransa ve Ġtalya‟nın 

kuzey batısından alınan ve sinonim olduğu düĢünülen 31 çeĢitte RAPD ve SSR 

analizleri yapılmıĢ, neticede 16 tanesinin sinonim olduğu görülmüĢtür. Buna göre, 

Fransa‟nın “Verddese” çeĢidinin Ġtalya‟nın “Bianver” ile, yine Fransa‟nın “Chatus” 

çeĢidinin Ġtalya‟nın “Neiret” çeĢidi ile ve Fransa‟nın “Gouais blanc” çeĢidinin 

Ġtalya‟nın “Preveiral” ve “Liseiret” çeĢitleri ile sinonim olduğubelirlenmiĢtir. 

Uluslararası Asma ÇeĢit Katoloğunda sinonim çeĢitler olarak verilen “Tintilia” 

(Tintiglia) ve “Bovale Grande” çeĢitlerinin genetik iliĢkilerinin belirlenmesi için bu 

çeĢitlere ait bölgelerden toplanan “Tintilia” klonları ve “Bovale Grande” tipleri toplam 

14 mikrosatellit belirteci  (VVS2,  VVS3,  VVS4,  VVS5,  VVMD6,  VVMD25,  

VVMD27,      VVMD28, VVMD31, VVMD32, VVMD36, VrZAG62 ve VrZAG79) 

ile analiz edilmiĢtir.        (Reale vd. 2002). AraĢtırma sonucunda “Tintilia” klonlarının 

kendi içinde benzerlikler gösterdiğini ancak “Bovale grande” tipleri ile farklı 

bulunduğunu açıklamıĢlardır. 

Diğer bir araĢtırmada ise, 10 primerden seçilen 3 kloroplast mikrosatellit lokusu 

kullanılarak, Ģaraplık ve sofralık 500‟den fazla çeĢit ve yabani asma populasyonları 

analiz edilmiĢ, sonuç olarak, Ģaraplık ve sofralık üzüm çeĢitleri arasındaki farklılıkları 

gösteren haplotip sıklıkları karĢılaĢtırılmıĢtır (Arroyo Garcia ve ark.,2002). 

Reale ve ark.,(2002) ise, “Tintilia” ve “Bovale” çeĢitleri arasındaki sinonim 

iliĢkisini araĢtırmıĢlardır. 14 SSR lokusu (VVS2, VVS3, VVS4, VVS5, VVMD6, 

VVMD25, VVMD27,  VVMD28,  VVMD31,  VVMD32,  VVMD36,  ssrVrZAG62  

ve ssrVrZAG79)kullanan araĢtırıcılar iki çeĢit içerisinde benzerliklere rastlarken, 

çeĢitler arası birbirinin sinonimi olan genotipleri tespit edememiĢlerdir. 

Ulanovsky ve ark.,(2002), tarafından aralarında sinonim ve homonim olduğu 

düĢünülen genotipleri de içeren 39 genotip üzerinde 66 RAPD ve 23 genotip üzerinde 

4  mikrosatellit lokusu (VVMD7,VVS2,VVS5 ve VVS29) incelenmiĢtir. Neticede, 

Moristell ile Monastel çeĢitlerinden biri olan; Moturana ile Ribadavia; Concejón ile 

Monastel‟in biri ve çalıĢılan Muscat çeĢitlerinden çoğu sinonim olarak belirlenmiĢtir. 
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Vignani ve ark.,(2002), 8 mikrosatellit lokus kullanarak “Sangiovese” nin farklı 

klonlarını  ayırt etmiĢlerdir. Ayrıca, araĢtırıcılar AFLP tekniği ile mikrosatellit 

sonuçlarının örtüĢtüğünü belirtmiĢlerdir. 

Aradhya ve ark.,(2003) tarafından, 222 kültür (Vitis vinifera) ve 22 yabani (V. 

vinifera ssp. sylvestris) asma çeĢidinin, 8 mikrosatellit lokusta genetik 

karakterizasyonu yapılmıĢ, toplam 94 allel tespit edilmiĢtir. ÇeĢitler arasında çeĢitli 

akrabalıklar ortaya çıkmıĢ, sofralık ve Ģaraplık üzüm çeĢitleri arasında farklılık 

bulunmuĢtur. 

Crespan ve ark.,(2003), yerel Ġtalyan asma genotiplerini tanımlamıĢlar ve farklı 

coğrafik bölgelerde yetiĢtirilen çeĢitlerin sinonimlerini ortaya çıkarmıĢlardır. 

Fatahi ve ark.,(2003), Ġran ve ABD‟den alınan 62 asma (Vitis spp.) genotipini, 

fluoresan primer kullanarak yüksek düzeyde polimorfik 9 mikrosatellit lokusta, ayırt 

etmiĢlerdir. Ġran sofralık üzüm çeĢitleri arasında sinonim ve homonimleri ortaya 

çıkartan araĢtırıcılar, 3 klonal grubu (Askari, Bidane ve Yaghoti)‟ da 

açıkçagöstermiĢtir. 

Ibáñez ve ark.,(2003) yaptığı çalıĢmada, daha önce morfolojik ve izoenzimatik 

olarak ayırt edilen 111 adet Ġspanyol Vitis vinifera L. aksesyonunu, 13 mikrosatellit 

lokus (VVMD5, VVMD7,  VVMD27,  VVMD28,  VVS2,  VVS5,  VVS29,  

ssrVrZAG29, ssrVrZAG62, ssrVrZAG67, ssrVrZAG83, ssrVrZAG79 ve 

ssrVrZAG112) ile analiz etmiĢ ve 96 farklı genotip gözlemiĢtir. Her lokustaki toplam 

allel sayıları 4 (VVS29 ve ssrVrZAG29) - 16 (VVS5) arasında değiĢmiĢtir. Allel sayısı 

ortalaması 9,85 bulunmuĢtur. 

Gürcistan, Ermenistan ve Türkiye‟den toplanan kültür ve yabani asmaları 

içeren toplam 268 çeĢit, 6 mikrosatellit belirteç (VVMD5, VVMD7, VVMD27, 

ssrVrZAG62, ssrVrZAG79 ve VVS2) ile analiz edilmiĢtir. Sinonimler çoğunlukla aynı 

coğrafik alan içinde  görülmüĢtür. Aynı populasyon  içindeki  yabani  asmalarda  (Vitis  

vinifera      ssp.silvestris), Türkiye‟de 1, Gürcistan‟da 3 ve Ermenistan‟da 9 durumda, 

sinonim bulunmuĢtur (Vouillamoz ve ark.,2003). 

Lefort ve ark.,(2003), 103 V. vinifera ve 6 Vitis cinsinde 12 lokus kullanılarak 

SSR tanımlamaları gerçekleĢtiren özellikle ssrVvUHC12, ssrVvUHC29 lokuslarının 

allel verme (30‟ar allel) sayısı bakımından oldukça polimorfik olduğunu tespit 

edilmiĢtir. 
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Ġtalya ve Fransa‟da yetiĢen 30 üzüm çeĢidinde, morfolojik özellikler, 

ampelografik tanımlamalar, agronomik gözlemler ve Ģarap yapılarına dayanan daha 

önceki çalıĢmalarda sinonim oldukları belirtilen 22 çeĢidin RAPD ve mikrosatellit 

belirteçlerle analizi yapılmıĢ Ġtalya ve Alp‟lerin batısındaki Fransız çeĢitlerinin 

sinonim oldukları ortaya çıkmıĢtır (Schneider ve ark.,2003). 

This ve ark.,(2004), farklı laboratuvarlarda elde edilmiĢ mikrosatellit 

profillerinin karĢılaĢtırılmasını yapmak amacıyla, 7 ülkeden 10 araĢtırıcı ile 46 üzüm 

çeĢidini 6 lokusta (VVMD5, VVMD7, VVMD27, VVS2, VrZAG62 ve VrZAG79) 

incelemiĢtir. Yaygın olarak ve ayrıca bu çalıĢmada kullanılan 6 belirteç, gelecekteki 

asma çeĢit analizi için asgari standart belirteç seti olarak kabul edilmesi önerilmiĢ ve 

diğer çeĢitlerin, burada sunulan kodlu referans allellerle tanımlanabileceğibelirtilmiĢtir. 

Akkak ve ark.,(2005), 12 SSR belirteci (VVS2, VVS5, VVMD5, VVMD7, 

VVMD24, VVMD27, VVMD31, VVMD36, VrZAG21, VrZAG62, VrZAG67, 

VrZAG79) kullanarakAkdeniz Bölgesinde yetiĢen Vitis vinefera L. çeĢitleri arasında 

genetik iliĢkiyi tespit etmiĢlerdir. Yapılan çalıĢmada kullanılan 60 çeĢit arasında 

genetik farklılık 0,79 olarak belirtilmiĢtir. Ayrıca araĢtırmada, 60 çeĢitte 34 farklı 

genotipin olduğu gösterilmiĢtir. 

Costantini ve ark., (2005), Güney Ġtalya - Campania bölgesinden alınan 69 

yerel asma çeĢidine tekabül eden toplam 114 genotipi 8 mikrosatellit belirteç ile 

(VVS2, VVMD5, VVMD7, VVMD25, VVMD27, VVMD31, VrZAG62, VrZAG79) 

tanımlamıĢlardır. ÇeĢitler arasındaki düĢük genetik benzerlik oranlarından dolayı, 

Campania üzüm çeĢitlerinin çok çeĢitli ekocoğrafik bölgelerden gelmiĢ olabileceği 

ifade edilmiĢtir. 

Goto-Yamamoto ve ark.,(2006), 9 yeni mikrosatellit belirteç geliĢtirmiĢtir. Bu 

belirteçler ve 8 bilinen mikrosatellit belirteçle 2 adet Vitis labrusca çeĢidi, Vitis riparia 

ve Vitis rotundifolia ile birlikte Japon ve Çin çeĢitlerini (Vitis vinifera L.)‟ de kapsayan 

8 adet doğu çeĢidini, 7 adet batı çeĢidiyle karĢılaĢtırmıĢtır. Dendogramda, Vitis 

türleriyle birlikte doğu ve batı çeĢitleri birbirindenayrılmıĢtır. 
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Kafkasya geçiĢ bölgesi ve Anadolu‟dan alınan çeĢitlerin mikrosatellit 

tanımlaması ve bu zengin ampelografik mirasın gen bankası oluĢturma yolundaki ilk 

adımı olan bir  çalıĢmada, 12 mikrosatellit belirteç (VVMD5, VVMD7, VVMD24, 

VVMD28, VVMD31, VVMD32, VrZAG62, VrZAG79, VVS2, VMC2C3, VMC2H4, 

VMC5A1)  kullanılmıĢtır. (Vouillamoz ve ark.,2006). Türk çeĢitlerinden DımıĢkı, 

Luvanek, Morek, Sungurlu ve Vilki çeĢitlerinde 3 allelli durum gözlenmiĢtir. 

KarataĢ ve ark.,(2007), araĢtırmada 6 polimorfik mikrosatellit lokusu (VVS2, 

VVMD5, VVMD7, VVMD27, VrZAG62, VrZAG79) kullanılarak farklı bölgelerden 

alınan homonim çeĢitler arasındaki iliĢkiler belirlenmeye çalıĢılmıĢtır. Sonuç olarak, 

birçok homonim çeĢit arasında yüksek oranda genetik çeĢitlilik tespit edilmiĢtir. 

Dendogramda, Sergi karası (ġanlıurfa ve Gaziantep), Yediveren (ġanlıurfa, Gaziantep 

ve Tekirdağ Bağcılık AraĢtırma Enstitüsü „Milli Koleksiyon Bağı‟) ve Serpenekıran 

(ġanlıurfa ve Gaziantep) çeĢitleri birbirlerine çok yakın bir dağılımgöstermiĢlerdir. 

ġelli ve ark.,(2007), Türk Gemre ve Dimrit çeĢitlerinde 8 SSR lokusu 

kullanarak yaptıkları tanımlama çalıĢması sonucu, Dimrit grubundan 1 aynı (benzer) 

çeĢit, 1 sinonim ve 4 homonim tespit ederlerken; Gemre grubunda ise 3 sinonim 

belirlemiĢlerdir. 

Dilli (2008), Sultani Çekirdeksiz üzüm çeĢidine ait 5 tip, Pembe Gemre, 

Osmanca, Ġpek üzüm çeĢitlerine ait 9 klon ve Ege Bölgesi için önemi olan 15 yerel 

çeĢit ile 2 referans çeĢit olmak üzere toplam 31 üzüm çeĢidinin (Vitis vinifera L.) SSR 

genetik analizleri 16 mikrosatellit belirteç kullanarak gerçekleĢtirmiĢtir. AraĢtırıcı 

klonal düzeyde polimorfiklik yakaladıklarını bildirmiĢlerdir. 

Riaz ve ark., (2008),SSR markörlerinin M.rotundifolia kültür bitkilerini  ve 

melezlerini belgelemek üzere ilk defa kullanılmasıyla ilgili bir çalıĢma yapmıĢlardır. 

BirleĢik Devletler Tarım Bakanlığı Ulusal Klonal Germplazm Deposu ve Kaliforniya 

Üniversitesi (Davis) Bağcılık ve ġarapçılık Bölümü‟ndeki koleksiyonlardan toplam 

57 katılım [39 M. rotundifolia çeĢidi, 3 V. vinifera çeĢidi, 3 Vitis spp. melezi ve 12 

V.vinifera ∙ M.rotundifolia (VR) melezi] 14 SSR markörü ile analiz edilmiĢtir. 31 

M.rotundifolia çeĢidi ve melezinin melezleme kayıtlarını doğrulamak için 

ebeveynlerin ve türün ortak alellerini karĢılaĢtırarak parmak izi profilleri 

kullanılmıĢtır. Markör verileri, çeĢitlerden dördünün hatalı tespit edildiğini göstermiĢ; 

bunların allelleri beĢ lokustan fazlasında uyum göstermemiĢtir. 
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Yüksel (2008), tez çalıĢmasında Manisa, Ġzmir, Muğla ve Kütahya illerine ait 

toplam 55 üzüm çeĢidini 15 mikrosatellit lokusu ile taramıĢ, benzer ve sinonim 

genotiplere rastlanmayıp, Tek Çekirdekli, Bulama, Beyaz ġam, EkĢi Üzüm ve Sıksarı  

genotipleri olmak üzere 5 homonim durum tespit edilmiĢtir. 

Yıldırım (2008), tez çalıĢmasında Ankara ve Çankırı illerine ait toplam 51 

üzüm çeĢidini 15 mikrosatellit lokusu (VVMD5, VMC2C3, VrZAG79, VVMD24, 

VVMD27, VVMD28, VVS2, VrZAG62, VVIB01, VMC2H4, VVMD7, VVIH54 

VVMD31, VrZAG83, VRG1) ile taramıĢ, genotipler arasında 2 aynı genotip, 4 

sinonim ve 5 homonim duruma rastlamıĢtır. 

Shidfar (2008), Tez çalıĢmasında EskiĢehir ve Kayseri illerine ait 41 üzüm 

çeĢidinin SSR tekniği ile moleküler tanımlamasını gerçekleĢtirmiĢtir. 

Zoghlami ve ark., (2009), yaptıkları 10 SSR lokusu ile yaptıkları çalıĢmalarında 

Tunus‟a ait 61 eski üzüm çeĢidinin ebeveyn analizini ve genetik iliĢkilerini 

incelemiĢlerdir. 

Leão ve ark., (2009),Brezilya‟ da Embrapa Semi-Arido, Juazerio, Bahia 

koleksiyonundan iki yüz yirmi bir bitki ile yedi lokusta: VVS2, VVMD5, VVMD7,  

VVMD27, VVMD31, VrZAG62 ve VrZAG79 parmak izi çıkartılmıĢtır. Bunlardan, 

187 katılımın üç gruba ayrılmalarına olanak veren güvenilir allel profillerinin mevcut 

olduğu görülmüĢtür. Bu çalıĢmada, 1. grup, doğru tanımlanan 86 katılımdan, 2. grup 

yanlıĢ tanımlanan ancak farklı bir çeĢidin referans profiline uyan 30 katılımdan ve 3. 

grup mevcut herhangi bir referans profiline uymayan SSR profilleri olan 71 katılımdan 

oluĢmuĢtur. 3. grup içerisinde uluslararası olarak doğrulanmıĢ referanslarına uymayan 

11 katılım ve kendileri için herhangi bir uluslar arası referans profili bulunmayan 60 

katılımcıdan oluĢmuĢtur. 3. gruptaki profiller bundan sonra bu katılımlar için referans 

oluĢturacaktır. 3.grup katılımlarından 19‟ unun belirtilen ebeveynlerinden alınan SSR 

allel profilleri, bu katılımların doğru olarak adlandırılıp adlandırılmadığını tespit etmek 

üzere kullanılmıĢ ve bunlardan 6‟ sı doğrulanmıĢtır. 
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Cipriani ve ark., (2010), Friuli Venezia Giulia (Kuzeydoğu Ġtalya) bölgesinden  

önemli 48 yerli asma çeĢidi, iki mikrosatellit dizisi kullanılarak analiz edildi. Di-

nükleotid çekirdek tekrarlarına dayalı bir markör dizisi, tri-, tetra-, ve penta-nükleotid 

tekrarlarına dayalı yakın zamanda geliĢtirilen bir markör dizisi ile genetik kimliklerini 

belirleme, genetik çeĢitliliğini tahminleme ve ayrım yetkisini oluĢturma amacıyla 

karĢılaĢtırılmıĢtır. Kalıtımı incelemek için toplam 20 di-nükleotid SSR markörü ve 19 

tri-, tetra-, ve penta-nükleotid SSR markörü kullanılmıĢtır. 39 primerin hepsi 

polimorfik PCR amplikonları üretmiĢtir. Her iki veri dizisi de iki tanesi hariç  

(„Refosco di Runcis‟ ve „Refoscone‟) tüm çeĢitlerin tanımlanmasına imkan 

sağlamıĢlardır. Gözlenen zigotluk di-nükleotidler için 0.21 ile 1 arasında değiĢirken tri-

tetra ve penta-nükleotid tekrar motifli mikrosatellitler için 0.21‟ den 0.88‟ e kadar 

değiĢiklik göstermiĢtir. 

Moleküler markörler çevresel koĢullardan çok etkilenen dolayısıyla fenotipik 

olarak gözlenmeleri zor olan karakterlerin seleksiyonunda son derece baĢarılıdır ve 

doğru bir sekilde seçilmelerine olanak tanırlar. Ayrıca farklı karakterlere etki eden 

birden fazla genin  eĢ zamanlı aktarımında, gen piramitlerinin oluĢturulmasında, resesif 

genlerin seleksiyonunda, çevre faktörlerinin ekstrem olduğu veya bitki geliĢiminin geç 

dönemlerinde   gözlemlenebilen karakterlerin seçiminde de çok önemli avantajlar 

sunarlar (Sönmezoğlu ve ark., 2010). 
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3. MATERYAL VE YÖNTEM 

 

 

3.1.  Materyal 

ÇalıĢmamızda kullanılan materyal, Bitlis Ġlinin Hizan Ġlçesinde yetiĢtirilen farklı 

köy ve ilçe merkezinden toplanan toplam 63 yerel çeĢit ve Harran Üniversitesi 

Bağından alınan 3 standart çeĢitten oluĢmaktadır.  Bu 66 genotipten ayrı ayrı 20-30 tane 

genç yaprak ve beĢer tane sürgün ucu toplanmıĢtır.  

AraĢtırmada bitkisel materyal olarak; 63 üzüm çeĢidi ve 3 adet referans çeĢit 

olmak üzere toplam 66 genotip kullanılmıĢtır. ÇeĢitlere ait sürgün ucu ve genç yapraklar 

Hizan Ġlçesi merkez ve köylerinden ve Harran Üniversitesi BağındansağlanmıĢtır. Tez 

çalıĢması kapsamında herbir çeĢitten ayrı ayrı toplanan yaprak ve sürgünler kullanılarak 

bu çeĢitler arasındaki akrabalık ve moleküler karakterizasyon çalıĢması 

gerçekleĢtirilmiĢtir. AraĢtırmada kullanılan üzüm çeĢitlerinin genotip adları Çizelge 

3.1‟de verilmiĢtir. 

Çizelge 3.1.  AraĢtırmada kullanılan üzüm çeĢitlerinin genotip adları 

NO TOPLANDIĞI KÖY GENOTĠP ADI BĠTKĠSEL ÖRNEKLEME 

1 Gayda Binitati 1 19.06.2014 

2 Gayda Binitati 2 19.06.2014 

3 Gayda Binitati 3 19.06.2014 

4 Gayda Binitati 4 19.06.2014 

5 Gayda Alaki 1 19.06.2014 

6 Gayda Alaki 2 19.06.2014 

7 Gayda Taifi 1 19.06.2014 

8 Gayda Taifi 2 20.06.2014 

9 Gayda Taifi 3 20.06.2014 

10 Gayda Miri 1 20.06.2014 

11 Gayda Miri 2 20.06.2014 

12 Gayda Bakılti 1 20.06.2014 

13 Gayda Bakılti 2 20.06.2014 

14 Gayda Sinciri 1 20.06.2014 

15 Gayda Sinciri 2 20.06.2014 

16 Gayda Güzane 1 20.06.2014 

17 Gayda Güzane 2 20.06.2014 

18 Gayda Güzane 3 21.06.2014 
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Çizelge 3.1. AraĢtırmada kullanılan üzüm çeĢitlerinin genotip adları (Devam) 

NO TOPLANDIĞI KÖY GENOTĠP ADI BĠTKĠSEL ÖRNEKLEME 

19 Gayda Siyah üzüm 21.06.2014 

20 Gayda Hüsni beyaz 21.06.2014 

21 Gayda Boğa üzümü 21.06.2014 

22 Gayda Arı üzümü 21.06.2014 

23 Gayda Tortor  21.06.2014 

24 Gayda Can üzümü 21.06.2014 

25 Gayda Siyah kiĢmiĢ 21.06.2014 

26 Gayda Tilka piri 21.06.2014 

27 Gayda Yediveren 21.06.2014 

28 Gayda Ziraat üzümü 21.06.2014 

29 Gayda Pekmezlik 21.06.2014 

30 Gayda ReĢi eliya 21.06.2014 

31 Gayda Sulu üzüm 17.07.2014 

32 Gayda Durak üzümü 17.07.2014 

33 Gayda Kırmızı üzüm 17.07.2014 

34 Gayda Havine 17.07.2014 

35 Gayda Ali-1 17.07.2014 

36 AkĢar Hümeydi 24.06.2014 

37 AkĢar Klavuz 24.06.2014 

38 AkĢar AkĢar 24.06.2014 

39 Harmandöven Kirijo 15.07.2014 

40 Harmandöven Seramasti 15.07.2014 

41 Harmandöven Meyan (Siyah) 15.07.2014 

42 Harmandöven Meyan (Beyaz) 15.07.2014 

43 Harmandöven Kemnik 15.07.2014 

44 Harmandöven ÇaveĢiri 15.07.2014 

45 Harmandöven ġekiro 15.07.2014 

46 Harmandöven ġaibi 16.07.2014 

47 Harmandöven Hacı mendi 16.07.2014 

48 Harmandöven KiĢmiĢ 16.07.2014 

49 Keklik Sıpi 17.07.2014 

50 Keklik Beyaz kokulu 17.07.2014 

51 Keklik Ġlkeren (Siyah) 17.07.2014 

52 Keklik Tortul (Beyaz) 17.07.2014 

53 Keklik Sarı üzüm 17.07.2014 

54 DöküktaĢ Hacı mendi-2 18.07.2014 
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Çizelge 3.1.  AraĢtırmada kullanılan üzüm çeĢitlerinin genotip adları (Devam) 

NO TOPLANDIĞI KÖY GENOTĠP ADI BĠTKĠSEL ÖRNEKLEME 

55 DöküktaĢ Cevzan 18.07.2014 

56 DöküktaĢ Rutik (Sivo miskat) 18.07.2014 

57 DöküktaĢ Kolati 18.07.2014 

58 Merkez Esentepe yerli-1 17.07.2014 

59 Merkez Esentepe yerli-2 17.07.2014 

60 Merkez Esentepe yerli -3 17.07.2014 

61 Merkez Esentepe yerli-4 17.07.2014 

62 Merkez Cevzan 17.07.2014 

63 Merkez Güzane 2 17.07.2014 

64 Urfa Cabernet Sauvignon  

65 Urfa Merlot  

66 Urfa Öküzgözü  

 

3.1.1. AraĢtırma alanının coğrafik durumu  

 

 ÇalıĢma alanı Bitlis ili, Doğu Anadolu Bölgesi‟ nin 41°- 33‟ ve 43°-11‟ doğu 

boylamları ile 37 °- 54‟ ve 38°- 55‟ kuzey enlemleri arasındadır. Arazi yüksekliği 1500 

m‟den baĢlayıp 1850 m‟ye kadar çıkmaktadır. Doğu Anadolu Bölgesi‟ nin 

güneydoğusunda yer alan Hizan ilçesinin doğusunda Van ili, güney ve batısında Siirt ili, 

kuzeybatısında Bitlis ilinin merkez ilçesi ve kuzeyinde Tatvan ilçesi ve Vangölü ile 

çevrilidir. Ġlçe KavuĢĢahap dağlarının doğu-batı doğrultusundaki sıraları ve uzantıları 

nedeniyle oldukça engebeli bir coğrafi yapıya sahiptir. Ġlçede, dağlar üzerinde bulunan 

yer yer plato düzlükleri, derin vadiler ve vadi yamaçları meyve yetiĢtiriciliği için uygun 

ekolojiler oluĢturmaktadır (Anonim, 2016a). Ġlçenin su kaynakları dağlardan 

kaynaklanan ve güneye doğru akan küçük dereler ve Dicle nehrinin kollarından Botan 

çayına akan küçük derelerden oluĢmaktadır (Anonim, 2016a). Hizan ilçesine hakim olan 

iklim ise tipik karasal iklimdir. Ġlçede yaz aylarının ortalama en yüksek sıcaklığı 32 
o
C 

olup kıĢ aylarının ortalama en düĢük sıcaklığı ise -15 
o
C civarındadır (Anonim 2016b). 

Ġlçenin toplam nüfusu yaklaĢık 39 bin olup, nüfusun %80‟ininden fazlası tarım ve 

hayvancılıkla geçimini sağlamaktadır. Ġlçede birçok tarım ürünü yetiĢtirilmekte olup, 

önemli ölçüde üzüm yetiĢtiriciliği yapılmaktadır.  
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Ġlçede Gayda, Harmandöven, Ekintepe, Erencik, DöküktaĢ, Sağırkaya, Gökay, 

AkĢar köyleri ve merkezde, toplam istatistiklerde 1.800 dekarlık alanda üzüm 

yetiĢtiriciliği yapıldığı ifade edilmekle birlikte arazi çalıĢmalarımızda bu oranın daha 

yukarılarda bulunduğu gözlemlenmiĢtir. 

Bağcılık, ilçe için vazgeçilmez tarım kollarından birisidir. Ġlçede yöresel 

çeĢitlerle bağcılık yapılmaktadır. Yörede yetiĢtirilen üzümler tadıyla, aromasıyla ve 

çevre il ve ilçelerdeki pazarda gördüğü rağbetle, adından söz ettirmektedir. Bitlis‟e 

komĢu diğer illerde hizan üzümüne “Bedar Üzümü” olarak ifade edilmekte pazarlarda 

aranan üzüm olmaktadır. Üzüm, sofralık, Ģaraplık, kurutmalık olarak üç Ģekilde 

değerlendirilmektedir. Genellikle sofralık, kurutmalık olarak değerlendirilmektedir.  

Bunun yanında üzümün geleneksel olarak üretilen pekmez, pestil, sucuk, ezme 

ve bastık gibi değerlendirme Ģekilleri de vardır. Ġlçede üzümün çeĢidine göre Eylül ve 

Ekim ayına kadar hasat edilmekte, hasat zamanı ve Ģeklinin de sofralık ya da kurutmalık 

oluĢuna göre değiĢmektedir.  

Yöre üzümlerinde hasat tatlanma durumuna, salkım sapı ve iskeletinin rengine 

göre yapılmaktadır. Bağcılık gelir açısından önemli tarım kollarından biri. Ġlçede 

bağcılık aile iĢletmelerinde yapılmaktadır. Büyük ve modern anlamda bağcılık 

yapılmamaktadır. Bu amaçla büyük aile iĢletmeleri özendirilmekte ve bununla ilgili 

yayım faaliyetleri Tarım Ġlçe Müdürlüğü tarafından yapıldığı gözlemlenmiĢtir. Ġlçe 

bağcılığını geliĢtirmek için modern bağcılık tekniklerini kullanmak, üretim ve 

pazarlama zincirini sağlamak en önemli hedeflerinden birisidir. 
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ġekil 3.1. ÇalıĢma yapılan alanın Haritası (GoogleMy Maps). 

 

3.1.2. AraĢtırma alanının toprak yapısı 

 

Ġlde görülen iklim ve jeolojik yapı farklılıkları ile vejetasyondaki çeĢitlilik, 

değiĢik özelliklere sahip toprakların oluĢumuna neden olmuĢtur. ÇalıĢma alanına hâkim 

olan büyük toprak grubu kireçsiz kahverengi topraklarıdır. Organik madde bakımından 

genellikle düĢüktür. Doğal bitki örtüsü ot ve ot-çalı karıĢımıdır. Drenajı yüksektir. Yer 

yer de daha küçük parçalar Ģeklinde koalüvyal topraklara da rastlanmaktadır. Bu sınıfa 

giren topraklar çok dik eğim, erozyon, taĢlılık, yaĢlılık, tuzluluk gibi kültür bitkilerinin 

yetiĢtirilmesini engelleyen çok Ģiddetli sınırlandırmalara sahiptir (Anonim, 2016a) 
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3.1.3. AraĢtırma alanının iklim özellikleri ve sıcaklık durumu 

 

AraĢtırma alanına yakın meteoroloji istasyonlarının sıcaklıkla ilgili verileri 

Çizelge 3.2. ‟de verilmiĢtir. Aylık ve yıllık ortalama sıcaklıklar, ortalama yüksek ve 

düĢük sıcaklıklar ile en yüksek ve en düĢük sıcaklık değerleri aynı çizelgede verilmiĢtir. 

 

Çizelge 3.2. Hizan ilçesine ait uzun yıllar içinde gerçekleĢen ortalama değerler 

(Anonim, 2016c) 

 
I II III IV V VI VII VIII IX X XI XII 

Yıllık 

Ort. 

Ortalama Sıcaklık (°C) -2,6 -1,5 2,5 8,8 13,3 18,4 22,7 21,8 17,4 11,4 5 -0,5 9,7 

Ortalama En Yüksek 

Sıcaklık (°C) 
3,8 4,6 8,8 15,8 20,8 27,0 32,0 31,9 27,9 20,0 12,2 5,6 17,5 

Ortalama En DüĢük 

Sıcaklık (°C) 
-18,0 -24,0 -17,0 -3,8 1,2 3,4 5,0 6,0 0,3 -6,8 -14,2 -23,4 -7,6 

Ortalama GüneĢlenme 

Süresi (saat) 
2,4 3,3 5,0 5,9 7,4 9,3 9,8 9,7 9,2 5,4 2,9 2,0 6,0 

Ortalama YağıĢ Miktarı 

(mm) 
125,7 158,6 127,8 121,1 87,0 21,7 3,6 5,4 8,6 65,2 144,8 150,8 85,0 

Ortalama YağıĢlı Gün 

Sayısı 
13,5 13,3 15,5 15,8 14,2 5,7 1,7 1,3 2,7 9,9 11,1 13,2 9,8 

Aylık Toplam YağıĢ 

Miktarı Ortalaması(kg/m2) 
153,6 175,7 173,9 167,9 100,1 22,8 6,0 4,5 18,6 95,5 146,5 156,1 101,8 

 

Yıllık toplam 

yağıĢ miktarı 
1221,2(kg/m2) 

Günlük En Hızlı 

Rüzgar 
03.03.1988 

99,7 

km/sa 

En Yüksek 

Kar 
30,01,1968 

343,0 

cm 

 

 

ġekil 3.2. Hizan ilçesinin iklim diyagramı 



20 

 

 

Yıllık ortalama sıcaklık 9.7 
o
C,  Ortalama yüksek sıcaklık Temmuz ve Ağustos 

aylarında görülürken, bu sıcaklıkların yıllık ortalaması Hizan‟da 17.5 
o
C, En düĢük 

sıcaklık ġubat ayında  -24.0 
o
C‟ dir. 

Bitki örtüsünün oluĢumunda yıllık yağıĢ miktarı ile beraber yağıĢın mevsimlere 

dağılıĢı, kuraklık periyodunun bulunup bulunmaması ile birlikte kuraklık Ģiddetinin 

önemi büyüktür. Hizan‟da 1020.4 mm yağıĢ dağılımı bütün mevsimlerde 

görülmektededir (KıĢ, Ġlkbahar, Sonbahar, Yaz Ģeklindedir).  Bu durum Doğu Akdeniz 

yağıĢ rejimi 1. Tipine girmektedir. Yıllık ortalama Nisbi nem değerleri Hizan‟da %55, 

Nisbi nem en yüksek kıĢ ve ilkbahar aylarında, en düĢük ise yaz aylarında ölçülmüĢtür. 

En yüksek nisbi nem Hizan‟da (%72) Aralık ayında, görülmektedir. En düĢük 

nisbi nemdeğeri Hizan‟da (%35) Temmuz ayında ölçülmüĢtür. 

Rüzgâr yönü ve hızı, sıcaklık, nem, yağıĢ, kuraklık ve evaporasyon gibi iklim 

elemanlarını etkilediği gibi bitki diasporlarının yayılması ve dağılmasını bitkinin form 

alması gibi birçok özelliğini de etkiler AraĢtırma sahamızda en hızlı rüzgâr yönü ve hızı, 

Hizan‟da NE‟den 7 m/sn kuvvetle esmektedir.  

Ġklim diyagramında görüldüğü gibi araĢtırma alanına yakın istasyonlardan Hizan 

yılın 4 ayı donludur. Yılın altıncı ayı sonundan onuncu ayın baĢına kadar üç aylık bir 

kurak peryot bulunmaktadır. Bu duruma göre Hizan ilçesi yılın 7 ayı fizyolojik 

faaliyetlerin durduğu ve yavaĢladığı süre olarak kabul edilir. Bazen Eylül, Ekim ve 

Kasım aylarında görülebilen düĢük sıcaklıklar fizyolojikfaaliyetlerin yürütülmesi için 

gerekli seviyenin altına düĢebilmektedir. Bu durum sahadakısa süreli (Türkiye‟nin diğer 

bölgelerine göre) olan vejetasyon mevsiminin daha kısa olmasının nedeni olmaktadır. 

 

3.1.4. AraĢtırma alanının bitkisel üretim durumu 

 

Hizan yüzölçümü 1.021 km
2
 alan olup, konumu olarak 38° 13' 31.8756'' Kuzey 

ve 42° 25' 41.2032'' Doğu gps koordinatlarıdır. Ġlçenin rakımı 1470 m. ‟dir. Ġlçenin yüz 

ölçümü 1.021 km
2
 olup, ekilebilir toprakların oranı %4.7, orman alanları oranı %40.3, 

çayır mera alanları oranı %29.1 ve tarıma elveriĢli olmayan kayalık ve çorak alanların 

oranı ise %25.9‟unu oluĢturmaktadır (Anonim, 2016b). 
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Ġlçede tarıma elveriĢli arazilerin %90 ‟nında kuru tarım yapılmaktadır. Geri 

kalan arazilerin yüzde 10 'luk kısmında ise çiftçiler kendi imkanlarıyla sulama 

yapmaktadır. 

Toprakları engebeli alanlar ve yayla ve plotolardan meydana gelmiĢtir. Ġlçe 

topraklarının yaklaĢık % 4.7 ‟lik kısmı tarıma elveriĢli olup, bunun % 64.1 ‟i tarla tarımı 

(34.951 dekar), % 34.73 ‟lük kısmı ise Sebze, bağ ve meyve (18.935 da) için 

kullanılmaktadır (Anonim, 2016c). 

 

Çizelge 3.3. Hizan ilçesinde tahıllar ve diğer bitkisel ürünlerin ekilen alanı(dekar) 

(Anonim, 2016b) 

Kullanma Ģekli Toplam alan (da) Dağılım oranı (%) 

Bağ-Meyve 17.160 31.47 

Sebze  1.775 3.26 

Tahıl ve diğer bitkisel ürünler 34.951 64.1 

Nadas 644 1.18 

Toplam 54.530 100 

 

Hizan ilçesi, tarımsal çeĢitliliğe sahiptir. Ancak yıllık yağıĢ toplamı 1221,2 mm  

olmakla birlikte yılın altıncı ayı sonundan onuncu ayın baĢına kadar üç aylık bir kurak 

dönem bulunmaktadır. Yaz aylarındaki yağıĢ miktarının düĢüklüğü ve mevsimlere göre 

dağılıĢındaki dengesizlik, eğimin yüksek olması ve taban arazi olmaması nedeniyle 

ilçede % 90 oranında kuru tarım sistemini hâkim kılmıĢtır. Bitkisel üretim, genellikle 

tahıllar üzerinde yapılmaktadır. Tahıl yetiĢtirmede nadas+tahıl sistemi uygulanmaktadır. 

Hizan‟ın bitkisel üretiminde üretim değerleri açısından tahıllar ve tahıllar içerisinde ise 

buğday ilk sırayı almakta, arpa onu takip etmektedir (Anonim, 2016c).  

Hizan ilçesinde sebze yetiĢtiriciliği aile ihtiyaçlarını karĢılama fazlasını 

pazarlayarak değerlendirme yoluna gidilmektedir. Ġlçelerinde sebzeciliğin yoğun olarak 

yapılmamasına rağmen, yakın gelecekte uygun ve planlı bir üretimle sebze 

yetiĢtiriciliğinin yoğunlaĢabileceği görülmektedir. 

Ġlçede meyvecilik, daha çok tahıl üretimi ve hayvan yetiĢtiriciliğinin yanında ek 

gelir getirici ve aile ihtiyacını karĢılamaya yönelik bir uğraĢ olarak yapılmaktadır. Hizan 

ilçesi bitkisel üretimde, meyvecilik açısından önem arz eden bazı meyve türlerinin 

kapladığı alan ve üretim miktarları çizelge 3.4‟de verilmiĢtir. 
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Çizelge 3.4. Hizan ilçesi meyve üretimi (Anonim, 2016c) 

Ürün adı Kapladığı alan (da) Üretim (ton) 

Ceviz 11.000 205 

Fındık 4.000 110 

Üzüm 1.800 783 

Elma 175 263 

Armut 60 120 

Ayva 60 75 

Kaysı 30 30 

Antep Fıstığı 25 12 

Dut 20 6 

Kiraz 15 6 

Nar 10 9 

ġeftali 10 14 

Erik 10 15 

Kestane 5 14 

Toplam 17.220 1662 

 

 

Çizelge 3.4.  incelendiğinde, kapladığı alan açısından; Ceviz (11.000 da), Fındık 

(4.000 da) ve Üzüm (1.800 da)‟ ünilk üç sıradaki meyveler olduğu görülmektedir. Üreti 

miktarı açısından Ġlçede ağırlıklı olarak Üzüm (783 ton), Elma (263 ton), Ceviz (205 

ton) ve Fındık (110 ton) üretimi yapılmaktadır (Anonim 2016c).  

 

3.1.5. Yöre bağcılığın durumu ve bağcılık tekniği 

 

Ġlin toplam bağ alanı 1.800 da, yıllık üretimi 783 ton ve birim alandan elde 

edilen ürün miktarı ise 896 kg/da kadardır. Bağcılık için bir geçit iklimine sahip olan 

ilçe köyleri arasında bile ekoloji değiĢebilmektedir. Ġlçede yerli bağcılık yapılmaktadır. 

Yörede bağcılık kapama bahçe suretinde yapılmakla birlikte bağlar koleksiyon Ģeklinde 

pek çok çeĢitten oluĢmaktadır. Yöre bağları arazi yapısının engebeli olması nedeniyle 

çoğunlukla yamaçlarda yer almaktadır. Asmanın geliĢmesi, verim ve kalitesi üzerine 

etkide bulunan yer ve yöneyin seçimi konusunda yetiĢtiriciler genellikle güney 

yamaçları tercih etmektedirler. Bağ kurulu yamaç araziler muhtelif olup, yetiĢtiriciler 

fazla eğimli alanlar için herhangi bir önlem almadıkları görülmüĢtür. Böyle yerlerde 

önlem olarak teraslama yapılmıĢ olsa gerek erozyonu önlemede gerekse uygulanacak 

kültürel ve teknik iĢlerin uygulanmasında kolaylıklar sağlanabilecektir. 
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Yeni dikilen bağlarda AĢılı köklü asma fidanlarıyla bağlar tesis edilmediği 

gözlemlenmiĢtir. Yörede bağ tesis ederken ilkbaharda geliĢi güzel omcalardan alınan 

50-100 cm uzunluğundaki adi veya dipçikli çeliklerin ön hazırlık yapılmamıĢ arazide 

açılan çukurlara dikilmek suretiyle de yapılmaktadır. Bağ içerisindeki boĢ yerlerin 

doldurulması amacıyla daldırma yöntemide kullanılmaktadır. Ġlçe bağlarında yüksek 

eğim nedeniyle düzenli sıra arası ve sıra üzeri mesafe kullanılmamıĢ ve arazinin her 

tarafına rasgele dikimler yapılmıĢ olup bu da teknik ve kültürel uygulamaları  

zorlaĢtırmakta aynı zamanda verim ve kaliteyi de etkilemektedir. 

Yöre bağlarının büyük bir kısmında Goble terbiye sistemi uygulanmaktadır. 

Omcalara verilen Ģekillerde genel olarak tekniğe uygunluk bulunmamaktadır. Gövde 

yükseklikleri ve kol sayılarında bir paralellik mevcut değildir.  Yörede kıĢ budaması 

Nisan ayının sonlarına doğru yapılmaktadır. ÇeĢit farkı gözetmeksizin omcalar 3–4 göz 

üzerinden kısa budamaya tabi tutulmakta ve omcalar üzerinde 12-14 adet çubuk 

bırakılmaktadır. Bırakılan çubuk sayısının yüksekliği nedeniyle asma gövde ve dallarını 

yeterli ölçüde besleyememekte, yıllık dallarınince kalmasına salkımların küçük 

olmasına neden olmaktadır. Bağcılar genel manada yaz budamasını bilmemektedirler. 

Filiz alma, dip sürgünü alma, uç alma, koltuk alma ve tepe alma gibi teknik iĢlemlerin 

yapılmadığı gözlemlenmiĢtir. YetiĢtiriciler Tayfi gibi parçalı olmayan üzüm 

yapraklarını kendi ihtiyaçlarını karĢılamak amacıyla düzensiz bir Ģekilde taze yaprak 

toplamaktadırlar.  

Yörede toprak iĢleme; bağların meyilli arazilerde bulunması, dikimde sıra arası 

ve sıra üzeri mesafelerin ve terbiye sistemlerinin uygunsuzluğu nedeniyle toprak 

iĢlemenin insan gücü ile yapılmaktadır. Yörede genelde toprak iĢleme ilkbahar 

aylarında bir kez yapılmaktadır.  

Asmanın dengeli büyümesi, bol ve kaliteli ürün vermesi için topraktan almıĢ 

olduğu besin maddelerinin tekrar toprağa kazandırılması gerekmektedir (Çelik ve ark., 

1998). Yöre bağlarında genellikle gübreleme yapılmamaktadır. Ticari gübreler hemen 

hemen hiç kullanılmadığı, genel olarak bazı yıllarda her yıl değil sadece ilkbaharda bir 

kez çiftlik gübresi verildiği çiftçiler tarafından ifade edilmiĢtir. Bağcılar gübrenin bağa 

verilecek miktarı, verilme Ģekli ve zamanı hakkında gerekli bilgileri bulunmamaktadır.  
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Asma yıllık yağıĢın 600 mm dolayında olduğu ve bu yağıĢın mevsimlere göre 

düzenli dağıldığı bölgelerde sulama yapılmaksızın ekonomik olarak 

yetiĢtirilebilmektedir (Çelik ve ark., 1998). Yörede yıllık yağıĢ miktarı ortalama 1220 

mm civarındadır. Yörede genel olarak % 90 oranında kuru tarım % 10 oranında sulama 

yapılmaktadır. Arazinin engebeli olması nedeniyle sulama suyunun yetersizliği ve 

kaynaklanan nedenlerden dolayı sulama yapılmamaktadır. Ancak, vejetasyon 

döneminde bilhassa sıcaklığın arttığı, yağıĢın yetersiz olduğu, nispi nemin oldukça 

düĢtüğü Temmuz-Ağustos aylarında bağlar birkaç kez sulanmaya ihtiyaç duymaktadır 

Yöre bağlarında görülen hastalık külleme olduğu gözlemlenmiĢtir. Bu 

hastalıkların yaygın olduğu yıllarda verim düĢmektedir. Genelde bağcılar bu hastalıkla 

mücadelede toz kükürt kullanmaktadır. Yörede en yaygın görülen zararlılar ise salkım 

güvesi (Lobesia botrana) ve asma ağustos böceği (Klapperichien viridissima)‟ dir. 

Yörede yetiĢtirilen üzüm çeĢitleri Ağustos sonu ile Eylül ayı içerisinde hasat 

edilmektedirler. Hasat elle ya da makas ve bıçak yardımıyla yapılmaktadır. Bağcılar, 

hasat zamanını tecrübelerine bağlı olarak salkım sapının odunlaĢmasına, üzümün 

rengine ve tadına göre karar vermektedirler. Üzümlerin yurtdıĢına pazarlaması 

yapılmayıp yurtiçinde yapılmaktadır. Yörede yetiĢtirilen üzüm çeĢitleri Hizan Ġlçe 

merkezinde ve ilçeye sınır olan il ve ilçe merkezlerinde pazara sunulmaktadır. Üzüm 

çeĢitleri değerlendirme Ģekillerine göre farklı fiyatlarda satılmaktadır. Üzümler ortalama 

2-3 kg/TL, kurtulmuĢ üzümler ortalama 5-10 kg/TL ve bastık, pestil gibi ürünlerde 

ortalama 10-20 kg/TL‟ den alıcı bulmaktadır.     
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ġekil 3.3. Yöre bağlarından görüntüler. 
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Bağlarda birden çok çeĢit bulunduğu için değiĢik tarihlerde hasadı mecbur 

kılmaktadır ve bu durumda ilave iĢgücü ve zamana gereksinim duyulmaktadır. Sofralık 

çeĢitler önce yetiĢtiricilerin kendi ihtiyaçlarını karĢılamada kullanılırken kalan ürün 

mahalli pazarlarda ve çevre illere gönderilmektedir. Sofralık olarak pazara sunulan 

çeĢitler kasa ya da sepetlerde taĢınmakta baĢka herhangi bir ambalaj malzemesi 

kullanılmamaktadır. Pazarlanamayan üzümler baĢta kurutmalık olmak üzere pekmez, 

sucuk, bastık gibi yan ürünlerin yapımında kullanılmakta değerlendirilmektedirler.  

 

3.3. Yöntem 

 

 

Tezde uygulanan yöntem ġekil 3.4.‟de gösterildiği Ģekilde aĢağıdaki 

aĢamalardan oluĢmaktadır. 

 

1. DNA izolasyonu ve ölçümleri, 

2. PCR reaksiyonlarının hazırlanması ve PCR, 

3. Kapilleri elektroforez ve allel görüntülerinin alınması 

4. Genetik analizler 

olmak üzere dört farklı aĢama izlenmiĢtir. 

 

ġekil 3.4. Tezde uygulanan yöntem aĢamaları 
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3.2.1. DNA izolasyonu ve ölçümleri  

AraĢtırmada çalıĢılan 66 üzüm çeĢidinin DNA izolasyonları aĢağıda metot açıklaması 

verilen Lefort ve ark.,(1998) yöntemine göre yapılırken, DNA kalite ve miktar 

ölçümleri amacı ile %1‟lik jel ve Nanodrop ND–1000 spektrofotometre kullanılarak 

yapılmıĢtır. 

 

1. Genç yaprak veya sürgün ucu sıvı azotla ezildi. 

2. 100 mg alınarak 2 μl ependorf  tüplere aktarıldı 

3. Tüplerin üzerine 1 ml DNA ekstraksiyon solüsyonu (örnek baĢına 10 µl 2-

Merkaptoethanol içerir) eklendi, 

4. 65 
0
C‟de arasıra çalkalanarak 15 dk bekletildi, 

5. 0,5 ml kloroform/isoamil alkol (24:1) karıĢımı eklenerek, 30 dk buz üzerinde 

bekletildi. 

6. Oda sıcaklığında, 14.000 rpm‟de 5 dk santrifüj edildi. 

7. Üst sıvı, temiz bir ependorf tüpe aktarıldı. 

8. Üzerine 0,8 ml isopropanol eklendi. 

9. Örnekler, 15-20 dk buz üzerinde tutularak 14.000 rpm‟de 1 dk santrifüj edildi. 

10. Üst sıvı tekrar yeni bir ependorf tüpe aktarıldı 

11. Pellet (alt katı) üzerine 1 ml % 70‟lik ethanol eklenerek, 14.000 rpm‟de 2 dk 

santrifüj edildi. 

12. DNA, 50–100 μl H2O‟da çözüldü. 

13. Her 100 μl için 1 μl RNase-A eklenerek, 37 
o
C‟de 15 dk bekletilerek, RNA 

uzaklaĢtırıldı ( RNase-A (Applichem); 100mg/ml). 

 

DNA ekstraksiyon solüsyonunun içeriği(50ml için): 2 ml TRIS (50 mM, pH 8,0), 

4 ml EDTA (50 mM, pH 8,0), 10 ml  LiCl (4M), 1 g CTAP (% 1), 2 g PVP (% 2), 0.5 

ml TWEEN 20 (%0,5), Kloroform/isoamil alkol (24:1) (hacim:hacim), RNase-A 

(Applichem); 100mg/ml.  
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3.2.2. PCR reaksiyonlarının hazırlanması ve PCR  

 

SSR markörlerin amplifikasyon koĢulları olarak; 15-200ng DNA,  5 pmol ileri ( 

forward) primer, 5 pmol floresan iĢaretlenmiĢ ters (reverse) primer, 0.5 mM toplam 

dNTP,  0.5 ünite GoTaq DNA Polimeraz (Promega) (1.5 mM MgCl içermekte), 1ml 

buffer 10x buffer olacak Ģekilde toplam 10 μl‟de gerçekleĢtirilmiĢtir.  PCR programı ise 

94 
o
C‟de 3 dk, 94 

o
C‟de 1 dk, primerin bağlanma derecesine bağlı olarak 50–60 

o
C‟de 

1dk, 72 
o
C‟de 2 dk ve son safhasında 72 

o
C‟de 10 dk olarak toplam 35 döngü 

uygulanmıĢtır.   

PCR sonrası lokuslara ait PCR ürünleri % 3‟lük agaroz jelde kontrol edildikten 

sonra, amplifikasyonu gerçekleĢmiĢ örneklerde kapilleri elektroforez aĢaması 

gerçekleĢtirilmiĢtir.  

 

ÇalıĢmada kullanılan SSR primerleri: 

 

ÇalıĢmada, GENRES 081 Avrupa Birliği AraĢtırma Projesince, Avrupa‟daki 

asma çeĢit koleksiyonları için kullanılan ve artık tüm dünya tarafından minimum 

standart set olarak kabul gören VVS2, VVMD5, VVMD7, VVMD27, VrZAG62 ve 

VrZAG79 (This ve ark., 2004) mikrosatelit lokusları da dahil olmak üzere toplam 10 

SSR primeri kullanılmıĢtır. Her lokusa ait ileri (forward) primer D4 (mavi), D3 (yeĢil) 

ve D2 (siyah) renklerde fluoresan iĢaretlenmiĢ olup primerlere ait baz dizileri, kullanılan 

fluoresan boya ve Tm (ºC)  değerleri Çizelge 3.5.‟de verilmiĢtir.   
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Çizelge 3.5. SSR lokuslarına ait primerlerin baz dizileri, iĢaretleme boyası ve PCR Tm 

değerleri 

No Lokus adı Primer dizileri(5’…3’) ĠĢaretleme 

boyası 

Tm 

(ºC ) 

1 
VVMD5-F** ctagagctacgccaatccaa Siyah  55 

VVMD5-R tataccaaaaatcatattcctaaa   

2 
VMC2C3 F** tgcaatcccattattatctctt Siyah 48 

VMC2C3 R aatatttgtagaatggtgctttt   

3 
VrZAG79F** agattgtggaggagggaacaaaccg YeĢil 66 

VrZAG79-R tgcccccattttcaaactcccttcc   

4 
VVMD24-F** gtggatgatggagtagtcacgc Mavi  55 

VVMD24-R gattttaggttcatgttggtgaagg   

5 
VVMD27-F** gtaccagatctgaatacatccgtaagt Siyah  55 

VVMD27-R acgggtatagagcaaacggtgt   

6 
VVMD28-F** aacaattcaatgaaaagagagagagaga YeĢil  55 

VVMD28-R tcatcaatttcgtatctctatttgctg   

7 
VVS2-F** cagcccgtaaatgtatccatc Mavi  55 

VVS2-R aaattcaaaattctaattcaactgg   

8 
VrZAG62-F** ggtgaaatgggcaccgaacacacgc Mavi  55 

VrZAG62-R ccatgtctctcctcagcttctcagc   

9 
VVMD7-F** agagttgcggagaacaggat YeĢil  55 

VVMD7-R cgaaccttcacacgcttgat   

10 
VVMD31-F** cagtggtttttcttaaagtttcaagg Siyah  55 

VVMD31-R ctctgtgaaagaggaagagacgc   
 

**: Floresan iĢaretli 

 
 
3.2.3. Kapilleri elektroforez ve allel görüntülerinin alınması 
 

Kapilleri elektroforez amacıyla FRAGMENT ANALYSĠS Genetik Analiz 

Sistemi kullanılmıĢtır. ÇeĢit ve referanslarına ait genotiplerin PCR ürünlerini 

kullanılan iĢaretsiz  primerler değiĢik oranlarda (1:5, 1:10 gibi) PCR ürünü 20 μl SLS 

(Sample Loading Solution) ile seyreltilmiĢtir. Üzerlerine 0.2-0.4 μl size standart-600 

eklendikten sonra elektroforez edilmiĢtir. Daha sonra her bir lokusa ait pikler, tipleri ve 

renkleri göz önüne alınarak heterozigot ve homozigot olarak görüntülenmiĢtir. 
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3.2.4. Genetik analizler 

 

AraĢtırmadaki 3 referans çeĢit dahil toplam 66 genotipin genetik analizleri ġelli 

ve ark., (2007)‟de belirtildiği Ģekilde gerçekleĢtirilmiĢtir. Identity 1.0 yazılım programı 

kullanılarak her lokustaki allellerin sayısı (n), allel frekansı, beklenen (He) ve gözlenen 

heterozigotluk (Ho), nullallellerin frekansı (r) ve tanımlama olasılığı (PI) değerleri tespit 

edilmiĢtir. Benzer genotipler ve ebeveyn tayini için de Identity programı kullanılmıĢtır. 

PaylaĢılan allel (ps) (1-(ps)) kullanılarak, genetik uzaklık Microsat (versiyon 1.5) 

programı ile hesaplanmıĢ, daha sonra bu veriler Microsoft Excel‟de benzerlik 

değerlerine dönüĢtürülmüĢtür. Dendogram ise, Unweighted Pair-Group Method of the 

Arithmetic Average‟e (UPGMA) bağlı NTSYS-pc (Numerical Taxonomy System) 

yazılım programı 2.02  versiyonu kullanılarak oluĢturulmuĢtur. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



 

  
3

1
 

4. BULGULAR 

 

 

4.1. DNA Ġzolasyonu ve Ölçümleri 

AraĢtırmada kullanılan çeĢitlere ait bazı DNA‟ların, agaroz jel görüntüleri ġekil 

4.1.‟de sunulmuĢtur. 

 

ġekil 4.1. AraĢtırmada kullanılan bazı çeĢitlere ait DNA‟ların, agaroz jel (%1) 

görüntüleri. 

 

Nükleik asitlerde; spektrofotometrik ölçüm değerlerinin (A260/A280) oranının 

yaklaĢık 1.8-2.0 olması tercih edilmektedir. Bulgulardaki DNA saflık oranlan genel 

olarak bu sınırlar içerisinde yer alırken, jel görüntülerinde kırıksız bir bant oluĢumu 

kaliteli DNA izolasyonunun bir diğer göstergesi olarak kabul edilmiĢtir (Çizelge 4.1.). 
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4.1. SSR Lokuslarının PCR Reaksiyonu ve Allel Görüntülerinin Alınması 

 

Bazı SSR lokuslarına ait PCR sonrası örnek jel görüntüleri 4.2. ve 4.3.‟de 

verilmiĢtir 

 

 

ġekil 4.2. VVMD5 lokusuna ait allelerin PCR sonrası jel görüntüsü. 

 

 

 

 

ġekil 4.3. ZAG21 lokusuna ait allelerin PCR sonrası jel görüntüsü. 
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Her lokustaki allel büyüklükleri pik verisi olarak sistemin fragment analiz 

programı ile belirlenmiĢtir. Lokus-allel profillerinin kapilleri elektroforezdeki farklı 

görünüĢleri ġekil 4.4.ve ġekil 4.5.‟de sunulmuĢtur. 

 

ġekil 4.4. Lokus-allel profillerinin kapilleri elektroforezdeki heterozigot allel 

görünümleri. 

 

 

ġekil 4.5. Lokus-allel profillerinin kapilleri elektroforezdeki homozigot allel     

görünümleri. 
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Çizelge 4.1. Hizan yöresi (Bitlis) üzüm çeĢitlerinin 10 lokustaki allel büyüklükleri (bp) 

No GENOTĠP VVMD5 VMC2C3 VrZAG79 VVMD24 VVMD27 VVMD28 VVS2 VrZAG62 VVMD7 VVDM31 

1 1 223 225 159 159 256 256 208 212 189 189 234 242 130 138 186 190 238 246 209 211 

2 2 223 237 159 159 250 256 204 208 175 189 232 242 128 138 186 190 242 246 209 215 

3 3 231 233 159 163 246 256 206 210 179 179 238 240 128 130 192 202 242 246 203 211 

4 4 231 237 159 159 242 256 204 204 189 189 234 242 130 138 186 190 246 252 209 211 

5 5 231 235 159 173 246 256 204 208 189 189 238 238 128 138 194 202 246 248 195 215 

6 6 223 243 159 159 246 250 208 208 175 189 242 256 128 130 190 202 246 246 209 209 

7 7 223 235 159 159 248 256 214 234 175 189 242 280 128 130 190 190 246 246 195 215 

8 8 231 231 159 159 246 246 204 214 173 175 256 256 128 138 190 190 246 252 209 209 

9 9 231 231 159 159 246 246 204 214 173 175 254 254 128 138 190 202 246 252 209 211 

10 10 231 233 159 163 248 248 206 206 177 177 232 232 128 130 186 192 248 248 209 211 

11 11 223 223 159 159 248 256 208 208 179 181 234 242 130 138 190 202 238 246 209 215 

12 12 229 231 159 159 244 256 204 214 175 185 226 256 128 138 180 180 246 252 209 209 

13 13 231 231 159 159 246 246 204 208 173 175 256 256 128 138 190 202 246 252 209 211 

14 14 225 229 159 189 250 256 208 214 189 189 242 256 128 144 186 190 246 252 209 209 

15 15 233 233 159 159 238 244 204 204 189 189 234 256 136 152 172 172 238 248 209 209 

16 16 225 235 185 189 246 256 204 214 189 189 234 242 130 138 186 198 238 248 209 211 

17 17 223 231 165 165 242 244 206 210 189 189 234 242 128 130 190 202 246 248 209 209 

18 18 231 243 159 189 246 256 204 208 171 189 232 256 126 128 186 186 242 248 209 211 

19 19 231 233 159 163 248 248 204 208 179 179 232 232 128 130 186 190 242 246 209 209 

20 20 233 237 163 163 238 246 207 207 177 183 239 257 133 143 202 204 246 246 211 211 

21 21 233 233 167 167 242 250 207 207 183 183 243 243 137 143 196 200 246 246 209 215 

22 22 223 223 163 163 238 250 207 207 183 193 235 247 135 135 186 194 236 246 203 211 

23 23 233 233 167 167 238 246 207 207 177 177 233 243 137 145 188 200 244 246 209 211 

24 24 233 239 167 195 254 254 207 207 177 183 243 277 137 143 188 204 244 244 209 211 

25 25 233 233 167 195 246 250 207 207 177 183 233 243 137 143 188 200 244 244 209 213 

26 26 233 237 167 191 254 254 207 207 177 183 243 277 137 143 188 204 244 246 195 215 

27 27 233 233 167 167 238 242 207 207 177 183 233 243 143 145 188 200 244 246 195 215 
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Çizelge 4.1. Hizan yöresi (Bitlis) üzüm çeĢitlerinin 10 lokustaki allel büyüklükleri (bp) (Devamı) 

No GENOTĠP VVMD5 VMC2C3 VrZAG79 VVMD24 VVMD27 VVMD28 VVS2 VrZAG62 VVMD7 VVDM31 

28 28 233 233 163 167 250 250 207 217 177 183 233 233 137 143 188 200 244 246 209 209 
29 29 233 233 167 191 246 256 207 215 177 177 233 247 137 145 188 196 244 244 211 211 
30 30 229 233 167 195 242 246 207 211 177 183 243 257 143 153 188 188 236 244 209 211 
31 31 233 237 163 167 250 258 207 217 179 183 233 243 143 145 188 200 246 250 195 209 
32 32 223 237 167 167 246 250 211 215 173 183 243 257 133 143 188 200 246 246 195 215 
33 33 233 233 167 195 246 250 207 207 177 183 233 243 137 143 188 200 244 244 195 215 
34 34 233 233 163 167 246 250 205 205 183 183 235 257 135 135 188 194 246 246 209 211 
35 35 229 233 167 195 238 246 207 207 177 177 233 257 143 143 188 188 244 246 209 211 
36 36 233 233 167 167 238 242 207 207 177 183 233 243 143 145 188 200 244 244 195 211 
37 37 223 233 167 167 246 248 207 211 177 181 233 233 123 135 190 200 230 246 209 211 
38 38 233 233 167 167 238 242 207 207 177 183 233 243 143 145 188 200 244 246 195 215 
39 39 223 237 163 163 242 258 207 215 179 183 247 257 143 145 188 200 236 250 209 211 
40 40 233 237 163 167 250 258 205 215 179 181 243 247 133 137 188 204 236 244 205 209 
41 41 229 237 163 163 242 250 207 207 173 183 233 257 143 143 188 200 236 246 211 215 
42 42 233 233 163 167 250 250 207 215 177 183 233 233 137 143 188 200 244 246 283 289 
43 43 233 233 167 195 246 250 207 207 177 183 233 243 137 143 188 200 244 246 283 289 
44 44 225 233 163 167 238 258 207 211 177 183 235 257 135 135 188 194 236 246 289 289 
45 45 233 237 163 167 254 254 207 209 177 183 243 277 137 143 188 204 244 246 283 289 
46 46 233 237 167 191 254 254 207 207 177 183 243 277 137 143 188 204 244 246 283 283 
47 47 233 233 167 195 242 246 207 207 177 183 257 257 137 143 188 200 244 244 283 289 
48 48 229 237 163 163 238 250 207 211 179 183 235 235 135 143 200 204 244 250 283 289 
49 49 233 233 163 167 250 250 207 207 177 183 233 233 133 137 188 200 240 246 283 283 
50 50 233 243 163 163 248 250 207 215 181 181 233 247 133 137 200 204 244 246 283 319 
51 51 233 237 167 191 254 254 207 209 177 183 243 273 137 143 188 204 244 246 283 289 
52 52 233 237 167 191 254 254 205 205 177 183 243 277 137 143 188 204 244 246 283 283 
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Çizelge 4.1. Hizan yöresi (Bitlis) üzüm çeĢitlerinin 10 lokustaki allel büyüklükleri (bp) (Devamı) 

No GENOTĠP VVMD5 VMC2C3 VrZAG79 VVMD24 VVMD27 VVMD28 VVS2 VrZAG62 VVMD7 VVDM31 

53 53 233 233 163 167 250 250 207 207 177 183 233 233 133 137 188 200 240 246 283 283 

54 54 233 233 163 167 250 250 207 207 177 183 233 233 133 137 188 200 240 246 283 319 

55 55 233 237 163 167 242 258 207 207 179 183 235 243 143 143 188 202 236 246 289 303 

56 56 229 233 163 167 238 242 207 207 179 183 235 257 135 137 200 200 246 250 283 289 

57 57 233 237 167 191 254 254 207 209 177 183 243 277 137 143 188 204 244 246 283 289 

58 58 233 233 163 167 238 248 207 215 177 181 233 233 135 143 188 202 244 246 283 289 

59 59 229 237 163 177 246 246 207 217 173 187 233 235 139 151 188 194 236 236 283 289 

60 60 223 233 167 177 258 258 207 211 187 189 227 233 139 151 194 194 236 244 283 289 

61 61 223 229 155 185 242 256 208 208 177 185 234 256 128 128 178 186 248 248 285 285 

62 62 231 235 165 185 248 256 204 214 179 191 232 256 128 152 190 194 238 246 283 301 

63 63 223 231 163 173 250 256 204 208 189 189 234 242 128 130 190 202 246 248 289 289 

64 CABARNET 229 237 159 173 246 246 204 214 171 185 232 234 134 146 186 192 238 238 283 301 

65 MERLOT 223 233 163 173 258 258 204 208 185 187 226 232 134 146 192 192 238 246 283 289 

66 ÖKÜZGÖZÜ 233 235 159 159 250 250 204 214 179 189 234 242 128 130 186 198 248 248 206 206 
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SSR lokuslarındaki genetik parametreler; allel sayıları, beklenen ve gözlenen 

heterozigotluk oranları, tespit olasılığı değeri ve sessiz (null) allel sıklığı Çizelge 4.3.‟de 

sunulmuĢtur. 

 

Çizelge 4.2. ÇalıĢılan lokuslardaki allel sayıları (N), beklenen heterozigotluk (He), 

gözlenen heterozigotluk (Ho), tespit olasılığı (PI) değeri  

Lokuslar 

Allel 

aralığı 

(N) 

Beklenen 

Heterezigotluk 

(He) 

Gözlenen 

heterezigotluk 

(Ho) 

Tespit olasılığı  

Değeri 

(PI) 

VVMD5 15 0,857668 0,9761 0,068378 

VMC2C3 19 0,829847 0,915634 0,025303 

VrZAG79 15 0,861226 0,732312 0,056381 

VVMD24 23 0,797121 0,896350 0,033690 

VVMD27 24 0,784698 0,889463 0,057540 

VVMD28 26 0,859097 0,930096 0,017609 

VVS2 23 0,771551 0,882002 0,051630 

VrZAG62 20 0,808350 0,904270 0,051562 

VVMD7 16 0,700147 0,845386 0,700147 

VVDM31 11 0,639034 0,814968 0,106327 

Toplam 192 7,908739 8,786581 1,168567 

Ortalama 19,2 0,7908739 0,8786581 0,1168567 

Min. 11 0,639034 0,732312 0,017609 

Max. 26 0,861226 0,9761 0,700147 

 

 

Allel sayıları dikkate alındığında en yüksek allel VVMD28 (26 allel) lokusunda 

elde edilirken, bunu 24 allel ile VVMD27, 23 allel ile VVMD24 ve VVS2 lokusları 

izlemiĢtir. VVMD31„de 11 allel elde edilirken, diğer lokuslardaki allel sayıları 15 - 20 

arası değiĢmiĢtir. Ortalama He ve Ho değeri sırası ile; 0,7908739 ve 

0,8786581bulunurken, lokuslar itibari ile değer aralıkları He için; 0,639034 - 0,861226, 

Ho için; 0,732312 - 0,9761 tespit edilmiĢtir. PI değerlerinin tamamı Sefc vd. (2001) 

tarafından, belirlenen genel olarak 0.05 eĢik değerinin üzerinde bulunmuĢtur. 
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Çizelge 4.3. Allel sıklıkları 

NO VVMD5 
Allel 

sıklığı 
VMC2C3 

Allel 

sıklığı 
VrZAG79 

Allel 

sıklığı 
VVMD24 

Allel 

sıklığı 
VVMD27 

Allel 

sıklığı 

1 223 0,1212 155 0,0076 238 0,0909 204 0,1364 179 0,0985 

2 225 0,0303 159 0,2348 242 0,0985 205 0,0379 181 0,0455 

3 229 0,0758 163 0,2424 244 0,0227 206 0,0303 185 0,0303 

4 231 0,1364 165 0,0227 246 0,2045 207 0,4394 189 0,1591 

5 233 0,4470 167 0,3106 248 0,0758 208 0,1061 226 0,0379 

6 235 0,0379 173 0,0227 250 0,2121 209 0,0227 227 0,0076 

7 237 0,1364 177 0,0152 254 0,1061 210 0,0152 232 0,0682 

8 239 0,0076 185 0,0227 256 0,1212 211 0,0455 233 0,1970 

9 243 0,0227 189 0,0227 258 0,0682 212 0,0076 234 0,0758 

10 
  

191 0,0455 
  

214 0,0682 235 0,0606 

11 
  

195 0,0530 
  

215 0,0530 238 0,0227 

12 
      

217 0,0227 239 0,0076 

13 
      

234 0,0076 242 0,0833 

 14         
243 0,1591 

 15         
247 0,0379 

 16                 257 0,0833 

 17                 273 0,0076 

 18                 277 0,0455 

 

Çizelge 4.3. Allel sıklıkları (Devam) 

NO VVMD28 
Allel 

sıklığı 
VVS2 

Allel 

sıklığı 
VrZAG62 

Allel 

sıklığı 
VVMD7 

Allel 

sıklığı 
VVMD31 

Allel 

sıklığı 

1 226 0,0379 123 0,0076 172 0,0152 230 0,0076 195 0,0682 

2 227 0,0076 126 0,0076 178 0,0076 236 0,0758 203 0,0152 

3 232 0,0682 128 0,1439 180 0,0152 238 0,0606 205 0,0076 

4 233 0,2045 130 0,0909 186 0,0985 240 0,0227 206 0,0152 

5 234 0,0758 133 0,053 188 0,2652 242 0,0303 209 0,2652 

6 235 0,0606 134 0,0152 190 0,1288 244 0,2348 211 0,1667 

7 238 0,0227 135 0,0758 192 0,0455 246 0,4015 213 0,0076 

8 239 0,0076 136 0,0076 194 0,0606 248 0,0909 215 0,0833 

9 240 0,0076 137 0,1667 196 0,0152 250 0,0303 283 0,1818 

10 242 0,0833 138 0,0758 198 0,0152 252 0,0455 285 0,0152 

11 243 0,1515 139 0,0152 200 0,2045     289 0,1288 

12 247 0,0303 143 0,2273 202 0,0833     301 0,0152 

13 254 0,0152 144 0,0076         303 0,0152 

 14 256 0,0833 145 0,053         319 0,0152 

 15 257 0,0833 146 0,0152             

 16 273 0,0076 151 0,0152             

 17 277 0,0455 152 0,0152             

 18 280 0,0076 153 0,0076             
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63 genotip içerisinde tespit edilen; aynı genotip (isim ve SSR lokuslarındaki allel 

büyüklükleri aynı), sinonim (farklı isimle adlandırılan fakat genetik olarak birbiri ile 

aynı genotipler) durumları Çizelge 4.4.‟de sunulmuĢtur. 

 

Çizelge 4.4. AraĢtırma sonucunda tespit edilen sinonim çeĢitler 

 

Sinonim (Benzer) ÇeĢitler 

Sinonim-1 
Siyah kişmiş/25/ 

Kırmızı üzüm/33 / 

Sinonim-2 
Tilka piri / 26 / 

Şaibi / 46 / 

Sinonim-3 
Yediveren / 27 / 

Hümeydi / 36 / 

Sinonim-4 
İlkeren (Siyah) / 51 / 

Kolati / 57 / 

  

Lokuslar itibari ile sıklığı en yüksek olan alleller dikkate alındığında en yüksek 

allel sıklığı; VVMD5‟de: 233, VMC2C3‟de: 167, VrZAG79‟da: 250, VVMD24‟de: 

207, VVMD27‟de: 233, VVMD28‟de: 233, VVS2‟de: 143, VrZAG62‟de: 188, 

VVMD7‟de: 246, VVMD31‟de: 209 olarak tespit edilmiĢtir. 

SSR allelerinin yakınlık oranlarına dayalı benzerlik indeksi ve iliĢki dendogramı 

sırası ile Çizelge 4.5. ve ġekil 4.6.‟ de sunulmuĢtur. 
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4.3. Benzerlik oranı indeksi 

 

Çizelge 4.5. Genotiplere ve referans çeĢitlere ait benzerlik oranları (%) 
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4.4. Genetik ĠliĢki Dendogramı 

 

ġekil 4.6. ÇeĢitlere ait genetik iliĢki dendogramı. 
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ÇeĢitlerde en yüksek benzerlik oranı; %94.4 ile 25 ve 33, 26 ve 46,27 ve 36,51 ve 57, 

genotipleri arasında görülmüĢtür (Çizelge 4.5.). Genetik iliĢki dendogramı (ġekil 4.6.) 

ise değiĢik dallanmalar göstermiĢtir. Üzerinde çalıĢılan genotipler çok yüksek 

varyasyon göstermiĢ bulunmaktadır. Buda hizan yöresi üzüm çeĢitlerinin çeĢit 

zenginliğini göstermektedir. BeĢinci ayrımda ise; 2 referans çeĢit (Cabernet Sauvignon 

ve Merlot) ile altıncı ayrımda Öküzgözü ve 59. genotip iki alt gruba ayrılmıĢtır. 

Dendograma bakıldığında pek çok alt grubun olduğu görülmektedir. 
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5. TARTIġMA VE SONUÇ 

 

 

Ülkemiz, bağcılık konusunda dünyadaki ilk altı ülke arasında yer almaktadır. 

Dünyada bağcılık araĢtırmalarında kullanılan moleküler markör tekniklerinde, ağırlıklı 

olarak çeĢit tanımlama ve akrabalık iliĢkilerini belirlemeye yönelik çalıĢmalar olduğu 

dikkat çekmektedir. Moleküler markörlerden mikrosatellitler; ebeveyn tayini, çeĢit 

tanımlaması, sinonim ve homonimlerin belirlenmesinde birçok araĢtırıcı tarafından 

kullanılmıĢtır. (Ibáñez ve ark., 2003; Martinez ve ark., 2006). 

 

5.1. SSR analizleri 

Hizan yöresine ait 63 üzüm çeĢidi ile 3 referans çeĢidin 10 SSR lokusu ile 

genetik analizleri sonucu toplam 192 allel elde edilirken, ortalama allel sayısı 19.2 

olarak tespit edilmiĢtir. AraĢtırmadaki ortalama allel sayısı diğer araĢtırıcıların verilerine 

yakın değerler vermektedir. 10 SSR lokusu değerlendirildiğinde sonuçlarımızda en 

yüksek allel sayısı VVMD28 (26 allel) lokusunda, en düĢük allel çeĢitliliği ise 

VVDM31 (11 allel) lokusunda bulunmuĢ olup, diğer lokuslardaki allel sayıları 15-20 

arası değiĢmiĢtir ( Çizelge4.2.). 

Heterozigotluk oranları değerlendirildiğinde ise, He (beklenen heterozigotluk) 

ve Ho (gözlenen heterozigotluk) ortalama değerleri sırası ile 0,790874 ve 

0,878658olarak tespit edilmiĢtir. Lokuslar itibari ile değer aralıkları He için; 0,639034 - 

0,861226, Ho için; 0,878658-0,9761 tespit edilmiĢtir. 

SSR lokuslarına ait her bir He ve Ho değerleri göz önüne alındığında, VrZAG79 

lokusu He; Ho‟ya oranla kısmen yüksek bulunurken, VVMD5,  VMC2C3, VVMD24, 

VVMD27, VVMD28, VVS2, VrZAG62, VVMD7 veVVMD31lokuslarında ise Ho 

yüksek bulunmuĢtur. Sadece bir lokusta He değerinin yüksek olması null (sessiz) allel 

varlığını gösterebileceği için bu lokusların null allel sıklıkları (r) incelendiğinde 

değerlerin pozitif veya negatif olduğu görülmektedir. Ancak pozitif olarak görülen bu 

değerlerin küçük olması, birçok araĢtırıcı tarafında da (Ibáñez ve ark., 2003; Costantini 

ve ark., 2005; Martinez ve ark., 2006; Santana ve ark., 2007; Yıldırım, 2010) belirtildiği 

gibi lokusda null allel riskini azaltmaktadır. 
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Lokuslar açısından önemli olan diğer bir parametre ise, her bir allele ait sıklık 

dağılımıdır. Sıklık dağılımı açısından lokuslar göz önüne alındığında; VVMD5 

lokusunda 0.4470 allel sıklığı ile 233, VMC2C3 lokusunda 0.3106 allel sıklığı ile 167, 

VrZAG79 lokusunda 0.2121 allel sıklığı ile 250, VVMD24 lokusunda 0.4394 allel 

sıklığı ile 207, VVMD27 lokusunda 0.1970 allel sıklığı ile 233, VVMD28 lokusunda 

0.2045 allel sıklığı ile 233, VVS2 lokusunda 0.2273 allel sıklığı ile 143, VrZAG62 

lokusunda 0.2652 allel sıklığı ile 188, VVMD7 lokusunda 0.4015 allel sıklığı ile 

246,VVMD31 lokusunda 0.2652 allel sıklığı ile 209 en sık rastlanan alleler olup 

referans ve Türk çeĢitlerinin tamamında görülmüĢtür (Çizelge 4.4.). 

PI (tanımlama olasılığı) göz önüne alındığında, PI değerleri sırası ile 0,025303, 

0,033690 ve 0,017609 olan VMC2C3, VVMD24 ve VVMD28çok etkili bir 

polimorfizm sağlamazken, bunların dıĢındaki lokusların ayrım güçleri (PI genellikle 

0.05-0.1 aralığında olması) oldukça iyi bulunmuĢtur. 

 

5.2. Genotip-SSR ĠliĢkilendirmeleri 

 

Uluslararası asma gen kaynaklarının tanımlanmasına yönelik araĢtırmalarda; 

SSR belirteçler kullanılarak değiĢik düzeyde homonim ve sinonim genotiplere 

rastlanmıĢtır (Ibáñez ve ark., 2003; Martín ve ark., 2003; This ve ark., 2004). Benzer 

Ģekilde, ülkemizdeki çeĢitlerde yürütülen çalıĢmalarda da homonim ve sinonim 

grupların yaygınlığı ile karĢılaĢılmıĢtır (Ergül, 2006; Karağaç, 2006; Vouillamoz ve 

ark., 2006; ġelli ve ark., 2007; Dilli, 2008; Shidfar, 2008; Yıldırım, 2010). Diğer 

taraftan bu tür genotiplerin tespiti gen kaynakları arasında kesintanıların yapılması, aynı 

isimle adlandırılan fazla genotiplerin uzaklaĢtırılması açısındanson derece önemlidir. 

SSR lokuslarının allel büyüklüğü açısından aynı fakat farklı isimlendirilmiĢ 

çeĢitlerisinonim olarak adlandırılırken, aynı isimli fakat allel büyüklüğü itibari ile farklı 

olançeĢitler genetik tanımlamalarda homonim olarak adlandırılmaktadır. Asma 

genkaynaklarının tanımlanmasında; temel amaç kimlik verilerinin ve genetik iliĢkilerin 

ortayaçıkarılması olmakla birlikte gen kaynaklarında tam genotip sayısını belirlemeye 

yönelikhomonim/sinonim genotiplerin belirlenmesi büyük önem taĢımaktadır.  
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Son yıllarda SSR belirteçlerin bu amaçla baĢarı ile kullanıldığı (Ibáñez ve ark., 

2003; Martín ve ark., 2003; This ve ark.,2004; Vouillamoz ve ark., 2006; ġelli ve ark., 

2007; Shidfar, 2008; Yıldırım, 2010) bilinmektedir. 

AraĢtırma sonuçları dikkate alındığında; 8 ayrı genotip [isimleri farklı (sinonim) 

ve allel büyüklükleri aynı olan (%94.4)] tespit edilmiĢtir. Bunlar Siyah KiĢmiĢ ve 

Kırmızı Üzüm, 25 ve 33 ile Tilka Piri ve  ġaibi, 26 ve 46 ile Yediveren ve Hümeydi, 27 

ve 36 ile Ġlkeren (Siyah) ve  Kolati, 51 ve 57‟ dir. 

Daha önceki çalıĢmalarda, Türk çeĢitlerinde sinonim ve homonim genotiplerin 

yaygınlığı değiĢik araĢtırıcılar tarafından vurgulanmıĢtır (Ergül ve ark., 2006; Karağaç, 

2006; Vouillamoz ve ark., 2006; ġelli ve ark., 2007; KarataĢ ve ark., 2007).  

AraĢtırma sonuçlarımızdan anlaĢılacağı üzere sinonim çeĢitlerin yüksek oranda 

olduğu görülmektedir. Bunun yanında Hizan ilçesinin değiĢik köylerinde aynı isimle 

anılan fakat dendogram incelendiğinde genetik farklılıkları ortaya konulan çeĢitlerin 

çiddi oranda fazla olması yapılan çalıĢmanın önemini ortaya koymaktadır. Sinonim 

çeĢitler dikkate alındığında ise aynı genotipin yanlıĢ olarak farklı isimle tanımlanmıĢ 

olabileceğini düĢündürmektedir. ÇalıĢmamızda kullanılan referans çeĢitler Cabernet 

Sauvignon ve Merlot diğer araĢtırıcılar (Bowers ve ark., 1999; This ve ark., 2004; ġelli 

ve ark., 2007) tarafından da çalıĢılmıĢ ve 10 lokusta da aynı lokustaki iki allel 

arasındaki fark bizim sonuçlarımızla paralel bulunmuĢtur. 

Benzerlik oranları dikkate alındığında; %94.4 ile Siyah KiĢmiĢ ve Kırmızı 

Üzüm, 25 ve 33 ile Tilka piri ve ġaibi, 26 ve 46 ile Yediveren ve Hümeydi, 27 ve 36 ile 

Ġlkeren (Siyah) ve Kolati, 51 ve 57numaralı genotipler arasında saptanmıĢken, 

diğersekiz çeĢitte birbirlerine benzerlik oranları %75‟in üzerinde çıkmıĢtır. 23 çeĢitte 

benzerlik oranları %55 üzerinde olduğu görülmektedir.ÇeĢitler bazında gerek genetik 

iliĢkiler gerekse sinonim/homonim durumlar dikkatealınarak yapılacak yorumlar ise Ģu 

Ģekilde sıralanabilir: 

“Sinonim” olarak adlandırılan çeĢitlere bakıldığında (Çizelge 4.4.); sinonimlerde 

yer alan genotiplerinin farklı yerlerden alınması ve morfolojik verilerin (Çizelge 3.5.) 

benzer olması sinonim durumlarını destekler niteliktedir. 
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ÇeĢitlerin genetik iliĢkileri ve benzerlik dendogramı ile orijinal yetiĢtirilme 

bölgeleri arasında doğru orantılı bir bağlantı kurulamamaktadır. Hizan ilçesinin farklı 

köylerine ait genotiplerin dendogramda iç içe bir dağılım göstermesi ve aynı isimle 

adlandırılan çeĢitlerinde farklı genetik varyasyon göstermeleri, bölgeler çok eski 

zamanlarda doğal olarak veya taĢıma ile ortaya çıkmıĢ bir gen akıĢının (gen flow) 

göstergesi olabilir. 

Sonuç olarak; Hizan yöresi üzüm çeĢitlerinin genetik tanımlanmasına yönelik ilk 

olma niteliği taĢıyan tez sonucunda Hizan‟da yetiĢtirilen mahalli üzüm çeĢitlerinin 

arasında kısmen düĢük bir benzerlik oranı belirlenmiĢtir. Tez bulgularının, günümüzde 

ve gelecekte ülkemizde yürütülecek benzer kapsamlı çalıĢmalara ve diğer bağcılık 

araĢtırmalarına ıĢık tutacağı ümit edilmektedir. 
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