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OZET

TURKIYE DOGAL FLORASINDAN TOPLANMIS PELEMIR (Cephalaria
syriaca) GENOTIPLERININ MOLEKULER KARAKTERIZASYONU VE
ISLAHTA KULLANILACAK GENOTIPLERIN BELIRLENMESI
YUKSEK LiSANS TEZi
BERFIN ISLER
BOLU ABANT iZZET BAYSAL UNIiVERSITESI
LISANSUSTU EGITiM ENSTITUSU
TARLA BITKILERiI ANABILiM DALI

(TEZ DANISMANI: DOC. DR. YUSUF ARSLAN)
(IKINCI DANISMAN: PROF. DR. FAHEEM SHEHZAD BALOCH)
BOLU, EKIM - 2023
(X11+ 46)

Bu calismada pelemir bitkisinin yaygin olarak goriildiigli 15 ilden toplanan
42 genotip ve 2 tescilli ¢esit arasindaki genetik ¢esitlilik arastirilmigtir. Calisma
yiritiiliirken 12 SCoT primeri kullanilmistir. SCoT analizinde toplam 229 bant elde
edilmis olup 219’u polimorfik bulunarak %91.8 oraninda polimorfizm elde
edilmistir. SCoT analiz verilerinde birbirine genetik olarak en yakin bulunan
genotipler KMarasl (G47) ve KMaras3 (G49), en uzak ise Mus1 (G84) ve Mrdn2
(G67) genotipleri olmustur. Primerlerden elde edilen en diisiik PIC degeri 0,26 ile
SCoT5, SCoT16, SCoT21 ve SCoT30 primerlerinden elde edilirken, en yiiksek
deger 0,32 ile SCoT20 ve SCoT29 primerlerinden elde edilmis ve genel ortalama
deger 0,28 olarak belirlenmistir. UPGMA kiimeleme analizinde genotipler 5 ana
gruba ayrilmistir. Dogal popiilasyon alanlarinda ¢esitlilik oraninin yiiksek
olmasindan dolay1 polimorfizm degeri normaldir. Pelemir bitkisi ile ilgili daha 6nce
yapilmis bir molekiiler analiz ¢alismasi1 bulunmamaktadir. Bu ¢alisma hem kapsam
acisindan hem de molekiiler anlamda pelemir ile ilgili yapilmis oncii ¢alisma
niteligindedir. Ileride yapilacak 1slah ¢aligmalarma fayda saglayacagi
diistiniilmektedir.

ANAHTAR KELIMELER: Pelemir, Molekiiler, SCoT, DNA analizi, Endiistri
bitkileri



ABSTRACT

MOLECULAR CHARACTERIZATION OF PELEMIR (CEPHALARIA
SYRIACA) GENOTYPES COLLECTED FROM THE NATURAL FLORA
OF TURKEY AND DETERMINATION OF GENOTYES TO BE USED IN

BREEDING
MSC THESIS
BERFIN ISLER
BOLU ABANT IZZET BAYSAL UNIVERSITY
INSTITUTE OF GRADUATE STUDIES
FIELD CROPS DEPARTMENT
(SUPERVISOR: ASSOC. PROF. YUSUF ARSLAN)
(CO-SUPERVISOR: ASSOC. PROF. FAHEEM SHAHZAD BALOCH)
BOLU, OCTOBER 2023
(X11+46)

In this study, genetic diversity of 42 genotypes and 2 registered cultivars of
pelemir collected from 15 provinces was investigated. 12 SCoT primers were used
during the study. A total of 229 bands were obtained and 219 of which were found
to be polymorphic, resulting in 91.8% polymorphism. KMarasl (G47) and
KMaras3 (G49) genotypes found genetically closest to each other in the SCoT
analysis data, while Mus1 (G84) and Mrdn2 (G67) genotypes were the most distant.
The lowest PIC value obtained from the primers was obtained from primers SCoT5,
SCoT16, SCoT21 and SCoT30 with 0.26, while the highest value was obtained
from primers SCoT20 and SCoT29 with 0.32 and the overall mean value was
determined as 0.28. In UPGMA cluster analysis, genotypes were divided into 5
main groups. The polymorphism value is normal due to the high diversity rate in
natural population areas. There is no previous molecular analysis study on the
pelemir plant. This study is a pioneering study on pelemir both in terms of scope
and molecular sense. It is thought that it will benefit the breeding studies to be
carried out in the future.

KEYWORDS: Pelemir, Molecular, SCoT, DNA analysis, Industrial plants
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1. GIRIS

Ulkemiz, yillik bazda ihtiyag duydugu yemeklik yag ve yagli tohum
kiispesini, iirettigi tirtinlerden karsilayamamakta ve olusan {iriin agiginin kapanmasi
icin yapilmakta olan yagli tohum, yagh tohum kiispesi ve ham yag dig alimu,
neredeyse tretilen iiriin miktar1 kadar yapilmaktadir (Arslan vd., 2014). 2022 yili
dis ticaret verilerine gore, bitkisel yag sektoriinde toplam ihracatin 2.358.716.852
dolar, toplam ithalatin 4.015.766.253 dolar oldugu ve olusan dis ticaret agiginin
1.657.049.401 dolar oldugu; hayvan yemi sektorii igin soya fasulyesi ihracatinin
73.073.327 dolar, ithalatin 2.008.291.354 dolar oldugu ve olusan dis ticaret agiginin
1.935.218.027 dolar oldugu belirtilmektedir (TGDF, 2023). Ayrica, Avrupa Birligi
(AB) Komisyonunun EC2003/30 sayili kararina gore birlige iiye lilkelerde 2020
yilina kadar ulasimda kullanilan akaryakitin en az %5.75 inin bitkisel kaynaklardan
elde edilmesi gerekliligi belirtilmektedir (Ogiit vd., 2014). Ulkemizde, 16/6/2017
tarihli ve 30098 sayili Resmi Gazete’de yayimlanan Motorin Tiirlerine Biyodizel
Harmanlanmas1 Hakkinda Teblig uyarinca, biyodizel katilim oran1 minimum %0.5
olarak zorunlu hale gelmistir. Buna ilaveten yine ayni tebligde, bu biyodizelin yerli
kaynaklardan iiretilme zorunlulugu getirilmistir. Ulkemiz igin bu oranin diisiik
olmasinin nedeninin yemeklik yag acgigimizdan kaynaklandigi belirtilmektedir.
2018 yili itibariyle iilkemiz motorin tiiketim miktar1 25 milyon ton olarak
gerceklesmistir. Bu miktardaki motorin i¢in ihtiya¢ duyulan biyodizel miktarinin
yaklasik olarak 125 bin ton oldugu bildirilmektedir (Ogiit vd., 2014). Zorunlu olan
bu miktardaki biyodizelin yerli tarim iriinlerinden veya atik yaglardan iiretme
zorunlulugu da getirilmistir. Avrupa Birligi uyum sartlarin1 yerine getirme
zorunlulugu ortaya ¢iktiginda bu miktar yaklasik 1.4 milyon olarak belirtilmektedir.
Bu durum her y1l ithal edilen 1.5 milyon ton diizeyindeki bitkisel yag ithalatini ikiye
katlamasina neden olacag: bildirilmektedir. Bu durumda, mevcut irtinlerin ekim
alanlarinin ve tiretim miktarlarinin artirilmasinin yani sira, farkli bolgelerimiz i¢in
uygun enerji bitkilerinin belirlenmesine yonelik arastirma projelerine ihtiyag

duyulmaktadir (PETDER, 2023).

Ulkemizde gergeklestirilen ulusal toplantilarda; biyodizel kullanimina

yonelik ¢ok sayida alinmis karar bulunmaktadir. Bunlardan bazilart;



e Ulusal Bilim ve Teknoloji Politikalar1 2003 — 2023 Strateji Belgesi.
(Tiirkiye Bilimsel ve Teknolojik Aragtirmalar Kurumu ,2019).

e Milli Enerji ve Maden Politikas1 (Siyaset, Ekonomi ve Toplum
Arastirmalar1 Vakfi, 2019),

e Ulusal Enerji Verimliligi Eylem Plan1 (Resmi Gazete,2019),

e Ulusal Atik Yonetimi ve Eylem Plan1 2016-2023 (Tirkiye Cevre ve
Sehircilik Bakanli1g1,2019),

e Ulusal Iklim Degisikligi Strateji Belgesi (Tiirkiye Cevre ve Sehircilik
Bakanligi, 2019),

e Tiirkiye'nin Iklim Degisikligi Uyum Stratejisi ve Eylem Plan1 (Tiirkiye
Cevre ve Sehircilik Bakanligi, 2019),

e (Cevre ve Sehircilik Bakanlig1 Diisiik Karbonlu Kalkinma i¢in Cozlimsel
Tabanli Strateji ve Eylem Gelistirilmesi Teknik Destek Projesi (Tiirkiye
Cevre ve Sehircilik Bakanligi, 2019) olarak sayilabilir.

Halihazirda biyodizel tiretimi yapan 6 tesisin 330.000 ton/tohum kapasiteyle
calistig1 bilinmektedir (PETDER, 2023). Bu tesisler agirlikli olarak kolza, pamuk,
ketencik ve geri donilisiim yagini islemektedirler. Biyodizel hammaddesinin yerli
kaynaklardan elde edilme zorunlulugundan dolayr firmalar o6zellikle Trakya
bolgesinde ve Konya civarinda {ireticiye sozlesmeli olarak kolza {iretimi
yaptirmaktadirlar. Trakya bolgesi yillik 600 mm yagis aldigindan ve kislar1 diger
bolgelere kiyasla ¢ok sert gegmediginden dolay1 kolza i¢in ¢ok ideal bolge olmus
ve her gegen giin kolzanin ekim alaninin artigi goriilmektedir (TUIK, 2023).
Trakya bolgesi ayn1 zamanda iilkemizin yemeklik yag ihtiyacim1 karsilamada
onemli bir rol istlenen aycigegi bitkisinin de en fazla ekildigi bolge olarak
bilinmektedir. Kolza bitkisi ekim alani, ay¢i¢egi ekim alaninin aleyhine olarak
artmaktadir. Ketencik tohum ithalati, son zamanlarda gerek giimriik vergilerinin
artmasi gerekse yerli kaynak zorunlulugu nedeniyle durmustur. Konya civarinda
ise, kolza ekiminden sonra ¢ikis suyu verilmesi gerektiginden dolay1 da yer alt1
sularina baski artmaktadir. Bu durum, zaten var olan yer alt1 su seviyesinin daha
derinlere inmesi sonucunu dogurmaktadir (Sezgin vd., 2017). Kolza kislari ¢ok sert
gegmeyen bolgelerimizde rozet formunda girmek sartiyla kisi zarar gérmeden
atlatabilmektedir. Bitkilerin kisa rozet formunda girebilmelerini saglayabilmek igin

ya sonbahar erken donem yagislarinin olmasi ya da ekim sonrasi sulanmasi



gerekmektedir. Kolzanin kisa rozet formunda girmesi zorunlulugu su kisitinin
oldugu bolgelerimizde bu bitkinin ekimini siirlamaktadir. Pelemir bitkisiyle
Ankara, Konya ve Kirsehir ekolojik sartlarinda gergeklestirilen ekim zamani, bitki
siklig1r ve giibre dozu, 6n verim denemesi ¢alismalarinda, ekimler sonbaharda
yapilmis ve devaminda ¢ikis suyu verilmedigi halde sonbahar ilk yagmurlariyla
¢ikigini ve rozet donemini basariyla tamamladigi bildirilmektedir (Arslan vd., 2014;
Sezgin vd., 2017). 2012 deneme yilinda, sicaklik -20 °C’ye kadar diismesine
ragmen bitkilerin hicbir sekilde zarar gérmedigi belirtilmektedir (Katar vd., 2011).

Ulkemiz yemeklik yag, yagl tohum kiispesi ve biyodizel hammaddesi
ihtiyacinm1 karsilamanin diger bir yolunun yag bitkileri ekim alanini Trakya
bolgesinin yani sira I¢ Anadolu, Orta Anadolu ve Dogu Anadolu bélgelerinde de
yayginlastirmaktan gectigi, bunun i¢in de alternatif yag bitkilerininiyilestirilmesi
ve yayginlastirilmas: gerektigi bildirilmistir (Arslan vd., 2014). Ulkemizin kiy1
bolgelerinde gerek yeterli yagisin olmasi gerekse yeterli sulama imkaninin daha
fazla olmasi nedeniyle ekonomik getirisi daha yiliksek olan bitkiler
yetistirilmektedir. Bundan dolay1 bu bolgelerde yag bitkilerinin {iretim alanlarinin
artirllma imkam diisiikk goriilmektedir. Buna karsilik, iilkemiz tarim alanlarinin
biiyiik bir kismmni olusturan Ig, Orta ve Dogu Anadolu Bélgelerimizde iklim
kisitlar1 nedeniyle aycicegi, kolza ve soya gibi cevresel istekleri yiiksek olan
bitkilerin yetistirilebilecegi alanlarin smirli oldugu bildirilmektedir (Katar vd.,
2012).

Diinyada yaygin bir sekilde yayilis gostermekte olan Dipsacaceae
familyasindan Cephalaria syriaca bitkisi tohumlarinin alternatif bitkisel yagh
tohum kaynagi olabilecegi bildirilmektedir (Duman, 2023). Yazicioglu vd.’nin
1978 yilinda yag bitkisi olarak dikkat ¢ektigi pelemir bitkisi ancak 2017 yilinda
milli cesit listesinde yerini alabilmistir. Bu listede biri yaglik, digeri un katki
maddesi olmak iizere iki adet (Karahan ve Ziya) pelemir ¢esidi bulunmaktadir
(Tirkiye Tarim ve Orman Bakanligi Tohumluk Tescil ve Sertifikasyon Miidiirligii,
Milli Cesit Listesi, 2017). Bitkiyle ilgili son yillarda ¢alismalar yapiliyor olsa da
tilkemiz dogal florasinda yaygin olarak bulunan bitkinin tespit edilen tiim yayilis
alanlarindan toplanarak tarimsal acidan degerlendirilmesi ile ilgili detayli bir

genetik kaynak toplamasi ve tarimsal 6zelliklerine iligskin karakterizasyon ¢alismasi



yapilmamistir. Tescil ettirilen KARAHAN c¢esidiyle ilgili makalelerde ¢esidin 463
kg/da verim verebildigi ve %25 dolayinda yag oranina sahip oldugu
bildirilmektedir (Arslan vd., 2014). Tarla Bitkileri Merkez Arastirma Enstitiisiinde
pelemirle ile ilgili yapilan 6n ¢alismalarda pelemirin erken ilkbaharda hizli gelistigi
icin yabanci otlart bastirdigi yabanci ot miicadelesine gerek kalmadan kiiltiiriiniin
yapilabildigi bildirilmistir. Yine ayni enstitiide tescil edilen KARAHAN pelemir
cesidi tohumluk iiretimi, yeni bir alet makineye ihtiyag duymadan bugday
iretiminde kullanilan her tlrlii tarimsal alet ve ekipmanla yapilabildigi de
belirtilmistir. Bu durum pelemir iiretiminin yayginlagsmasi durumunda giftgilerin

yeni bir alet makine temin etmesi ihtiyacini da dogurmayacagini géstermektedir.

Cephalaria adinin eski Yunancada kephale (kafa) kelimesinden geldigi,
Cephalaria L. cinsine mensup tiirlerin gigeklerinin, ¢gigek yuvasi {izerinde bir kafa
goriintlisiinde yogun olarak diizenlenmis cigeklerden olustugu bildirilmektedir
(Goktiirk ve Stimbiil, 2014). Cephalaria L. cinsi yogun olarak 2 bolge iizerinde
dagilim gostermekte oldugu ve ana dagitim orijinlerinin Balkan Yarimadasi, Giiney
Afrika ve Akdeniz bolgesi Kafkasya, Giiney Ukrayna, iran, Bat1 Cin ve Orta Dogu
oldugu bildirilmektedir (Szabd, 1940). Cephalaria L. cinsinde yapilmis olan
revizyon sonucunda tiire ait say1r 94 olarak belirtilmistir. Matthews (1972)’in
yiriittigii calisma sonucunda Cephalaria L. cinsine ait tiir sayis1 Tiirkiye Florasi ve
Dogu Ege Adalari'nda 29 olarak bildirilmis fakat yakin ge¢miste, Tiirkiye
kapsaminda 11 yeni tiir ve 1 yeni alttiir tanimlamasi1 yapilmistir (Davis vd., 1988;
Stimbiil, 1991; Goktiirk ve Stimbiil, 1997; Goktiirk vd., 2003; Goktiirk ve Stimbiil,
2003; Kus ve Goktiirk, 2005; Aksoy vd., 2007; Parolly ve Eren, 2007). Giincel veri
olarak Goktiirk ve Siimbiil (2014)’in yiritmiis olduklar1 Cephalaria L. cinsi
revizyon calismasinda Tiirkiye’de takson sayis1 41 (39 tiir, 1 alttiir ve 1 varyete)
olarak bildirilmis ve bu sayinin 25'inin endemik (endemizm orani %60.9) sinifta

oldugu degerlendirilmistir (Goktiirk vd., 2012).

Pelemir (Cephalaria cyriaca) bitkisinin ait oldugu Cephalaria L. cinsinin
diinyada 94 tiirii oldugu, iilkemizde ise 39 tiirii oldugu bildirilmektedir (Goktiirk ve
Stiimbiil, 2014). Pelemir ¢ok dallanan bir bitkidir (Sekil 1.1) (Sirali ve Deveci,
2002). Ulkemizde 19701i yillara kadar, bitkinin tohumlarindaki yag oraninin %21-

26 diizeyinde olmasi pelemirin yag bitkisi olarak kullanilmasina neden olmustur



(Baytop, 1999). Pelemir yag1 yesilimsi sar1 renkte olup, hos kokuludur. Bu yag
dogrudan yemeklik olarak kullanilabildigi gibi diger yaglarla karistirilarak da
kullanilmistir. Konuyla ilgili yapilan ¢alisma yaginin biyodizel kalitesinin istenen
standartlarda oldugunu gostermistir (Ogiit vd., 2014). Kiispesi hayvan
beslenmesinde kullanilabilecek bir kesif yem kaynagi olarak gosterilmektedir.
Pelemir tohumlarindan elde edilen un ve yag diisiik diizeylerde (%0.5-3.0) bugday
ununa karistirlldiginda ekmegin hacmini artirdigi, yumusaklik ve duyusal
ozelliklerinde artiglar sagladigi  ve ekmegin bayatlamasim  geciktirdigi

bildirilmektedir (Karaoglu, 2006 ve 2011; Basar vd., 2016).
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A- genel bitki goriiniimii, B- involukal brakte, C- hazne braktesi, D- tag kismi, E- sarilmis

tohum kismi, F- kaliks

Sekil 1. 1. Pelemir (Cephalaria syriaca L.) bitki yapist (Goktiirk, 2014)

Cephalaria syriaca ‘nin, otsu yapida dik gelisim gosteren tek yillik bitki
oldugu bildirilmektedir. Govde uzunlugu optimum ¢evre sartlarina paralel olarak

183.2 cm’yi bulabilmektedir (Arslan vd., 2014). Kazik kok sistemi ile bitkimizin



kok aksaminin 60-120 cm inebildigi belirtilmistir. Toprak {istii aksamda 10 cm
itibariyle dallanma gosteren tipler oldugu gibi daha yiiksek seviyelerden dallanan
tipler oldugu da bildirilmistir. Dallarin meyve ile sonlanmasindan dolay1r tohum
verimi ve dal sayisinin dogru orantili seyrettigi belirtilmektedir. Ayrica bitki
cigceklerinin bal arilar1 tarafindan cezbedici oldugu bildirilmektedir (Sirali ve
Deveci, 2002). Cephalaria syriaca tiiriiniin, tozlayici yogunlugu dogrultusunda
yabanci dollenme gosterdigi gibi yiiksek oranda kendine dollenme gosterdigi
bildirilmektedir. Tohumlariin biinyesinde bulundurmakta oldugu ham yag yiizdesi
%21-26, protein yiizdesi %14-20 olarak bildirilmistir (Caglar, 1968; Baytop, 1999;
Arslan vd., 2014; Sezgin vd., 2017; Kavak ve Bastiirk, 2020). Ancak yagin
iceriginde insan saglhigi acisindan zararli olarak siniflandirilan epoksi asit
bulundugu (%7-8) belirtilmektedir (Yazicioglu vd., 1978). Yag asitleri
kompozisyonu %30.6 linoleik asit, %30.0 oleik asit, %15.5 miristik asit ve %7.7
pentadesanoik asit olarak belirlenmistir (Subas1 vd., 2021). Giinlimiizde,
bilinyesinde bulundurdugu yagin biyodizel hammaddesi olarak
degerlendirilebilecegi belirtilmekte ve biyodizel iireticilerince ilgi ile takip
edilmektedir (Arslan vd., 2022). Pelemirin yiiksek adaptasyon yeteneginden dolay1
kuru tarim yapilan alanlar icin miinavebeye alinabilecek yeterlilikte bir bitki oldugu
ve ayrica nadas alanlarinin degerlendirilmesinde kullanilabilecegi belirtilmektedir.
Tarla Bitkileri Merkez Arastirma Enstitiisiiniin Ikizce Arastirma ve Uretme
Ciftliginde yiiriitiilmiis olan calismalar neticesinde 2012 yili kis mevsiminde
bitkinin kar ortiisii olmaksizin -20 °C’ de zarar gormedigi tespit edilmistir (Arslan
vd., 2022). Bu seviyelerdeki sicaklik degerleri, soguga tolerans agisindan
degerlendirildiginde son derece dnem arz etmektedir. Soguga olduk¢a dayanikli
olan pelemir bitkisinin 6zel bir iklim istegi bulunmamaktadir. Killi ve tinh
topraklarda ¢ok iyi yetismektedir. Ayrica, toprak derinligi fazla olmayan egimli ve
erozyona maruz kalan marjinal alanlarda bile yetistirilebildigi, tuza toleransinin
oldugu ve bu topraklar i¢in tatmin edici diizeyde verim alinabildigi bildirilmektedir

(Kaya vd., 2009).

Pelemir bitkisinin Ankara ekolojik kosullarinda en uygun ekim zamanini
belirlemek igin yapilan calismadan 193.96 kg/da, ekim sikligin1 belirleme
calismasindan 129.51 kg/da ve en uygun giibre dozunu belirleme ¢alismasindan ise

463 kg/da verim alindigi ve yag oranlarinin da yine ayni ¢alismalarda sirasiyla %



24.57, %22.48 ve %21.85 olarak tespit edildigi, dekara yag veriminin ise sirastyla
47.66 kg/da, 24.87 kg/da ve 101.17 kg/da olarak tespit edildigi bildirilmektedir
(Katar vd., 2011; Katar vd., 2012; Arslan vd., 2012).

Bilindigi gibi 1slah ¢aligmalari ile bitkilerin verim ve kalite 6zelliklerinde
ciddi artiglar ve iyilestirmeler saglanabilmektedir. Kolza bitkisi buna giizel bir
ornektir. M.O. 2000°1i yillardan beri bilinen bitki, Avrupa’da 13. Yiizyildan beri
iiretilmeye baslanmis, tilkemizde ise 1960’11 yillarda liretime alinmis ancak yiiksek
eriisik asit ve glikozanat yiiziinden tiretimden geri ¢ekilmistir. Bitkinin 1943 lerdeki
verimi 120 kg/da civarinda ve yagindaki eriisik asit orani ise %23-55 arasinda yer
almis fakat daha sonraki yillarda yapilan seleksiyon ve modern 1slah ¢alismalari ile
bu oran Onceleri %5’lere, sonrasinda %2’lere ve nihayetinde iz miktara kadar
indirilmistir. Aynm1 sekilde kiispesindeki glikozanat miktart da iz miktara kadar
indirilmis ve bu yeni tipin adma da Ingilizce CANOLA ad1 verilmistir. Yine ayn1
sekilde diinya verim ortalamasi da 250 kg/da’lara kadar ¢ikmistir. Islah ¢alismalari
ile pelemir bitkisinde de verim ve kalite 6zelliklerinde iyilesmelerin olabilecegi
ongoriilmektedir. Bunun yani sira, yagh tohumlu bitkilerde ayni tiir i¢inde, ayni1
cesit icinde bile gerek genetik yapinin etkisi ile gerekse ¢evre sartlarinin etkisi ile
az veya ¢ok oranlarda yag oraninda ve yag asidi kompozisyonunda farkliliklar
ortaya ¢ikabilmektedir. Bu agidan degerlendirildiginde bu g¢alisma kapsaminda
tilkemiz dogal florasinda bulunan genotiplerin taranmasi ve iimitvar genotiplerin
olup olmadiginin degerlendirilmesi 6nem arz etmektedir. Genetik cesitlilik arttikca
istenen yag oranlarma ve bilesenlerine sahip genotipleri bulma ihtimali de

miimkiindiir (Arslan vd., 2023).

Biyoteknoloji, genetik miihendisligi ile molekiiler markorlerin gelistirilmesi
ve 1slah ¢alismalarinda kullanilmasi olmak iizere 1slah calismalarina iki sekilde
katki saglamaktadir. Molekiiler markorler, seleksiyon ¢aligmalarinda biiyiik oranda
kolaylik saglayarak, 1slah ¢alismalarinda genotipler arasi genetik varyasyon ve
orijini ile ilgili ¢alismalarda kullanilmaktadir (Baloch vd., 2017; Ali vd., 2019).
Markoérler, kullanimina gore bitkilerin morfolojisi, biyokimyasal yapis1 ve DNA
yapis1 olmak lizere 3 ana kategoriye ayrilmakta ve populasyonlar arasindaki genetik

varyasyonun belirlenmesinde kullanilmaktadirlar (Nadeem vd., 2018; Baloch vd.,



2010; Yaman vd., 2014). Son yillarda ¢ok sayida DNA bazli genetik belirtecler

gelistirilmistir.

Baslangi¢ kodonu hedefli polimorfizm (Start Codon Target Polymorphism)
belirte¢ yontemi, herhangi bir genin ATG transkripsiyon baslangi¢ noktasinin kisa
korunmus bolgesine dayanmakta olan oldukga hassas ve tekrarlanabilir markor
sistemidir (Pakseresht vd., 2013; Mahjbi vd., 2015). Hedef genleri ¢evreleyen
fonksiyonel gen veya bolgeler, kendilerine karsilik gelmekte olan o6zelliklerle
baglantili olup, sira bilgisi gerektirmemektedirler (Collard 2008; Pakseresht vd.,
2013; Mahjbi vd., 2015). Bunlarin yani sira, SCoT primerleri yiiksek ¢c6zme giiciine
(RP) sahip oldugundan RAPD ve benzeri yaygin markor sistemlerine gore daha
yiiksek polimorfizm degerleri gostermektedirler. SCoT primer teknigi, basitligi,
gen siralarini hedefleme yetenegi ve baskin bir belirtec sistemi oldugundan dolay1
tercih edilmektedir (Xia vd., 2016).

Bu calismada SCoT markoérleri, pelemir bitkisinde genetik cesitlilik
arastirmasi i¢in kullanilmistir. Molekiiler diizeyde ililkemizde daha 6nce pelemir
genotiplerinde herhangi bir ¢alisma yapilmamis olup, yalnizca morfolojik
caligmalar yapilmistir. Yiiriitiilen ¢alisma, ililkemiz yerel pelemir genotiplerinin
SCoT markor yontemiyle karakterizasyonuna dair yapilan ilk ve genis kapsamli bir
calisma olmasi sebebiyle 6zgiin deger tasimaktadir. Sonuglar neticesinde pelemir
bitkisinde SCoT primerlerinin kullanilmasina iliskin bilgi elde edilecektir. Tleride
bu markor sisteminin pelemir bitkisi ile iliskilendirme haritalamasinda kullanilacak
olmas1 oldukca 6nem arz etmektedir. Ulkemizin mevcut pelemir gen kaynaklar ile
genetik akrabalik dereceleri belirlenecek, birbirinden farkli olan ebeveynler tespit
edilerek ve 1slah programlarinda (melezleme vb.) kullanilarak ayrica QTL
haritalamalar1  olusturulabilecektir.  Calisma  kapsaminda  degerlendirilen
genotiplerin genetik gesitliligi ve ozellikleri belirlenerek, ileride yapilacak olan

1slah programlarinda pelemir 1slahgilarina temel olusturacak bilgiler sunulmaktadir.



2. LITERATUR OZETLERI

Collard vd. (2009), 10 farkl1 piring genotipinde, polimorfizm seviyesini test
etmek amaciyla bitkilerde gen hedefli belirtecler liretmek i¢in basit, yeni bir DNA
markor yontemi olan SCoT primerleri ile yaptiklar: ¢alismada, 36 primer ile analiz
yapmalarina ragmen, ¢alismada bildirilen primer dizilerindeki kiiglik degisikliklerle
veya ATG baslangi¢c kodonunu ¢evreleyen korunmus bolgenin farkli boliimleri
hedeflenerek daha fazla ek primer tasarlanabilecegini, ATG baslangi¢c kodonunu
cevreleyen bolgenin tiim bitki tiirlerinde yiiksek oranda korunmasindan dolayzi,
SCoT yonteminin, deneysel boyutta dogrulanmamis olmasina karsin, farkli bitki
cesitlerinde DNA belirtecleri olusturmak adina yararli olacagini 6n gordiiklerini ve
primer tasarimi ile bitki gen bolgelerini hedefleyen yeni bir DNA markor teknigi
gelistirildigini, bu yontemin agaroz bazli olmasi sebebiyle basit ve kullaniminin
nispeten ucuz oldugunu, bu markdr yonteminin bitki genetik ¢alismalarinda farkl
uygulamalar i¢in RAPD ve ISSR yontemlerine alternatif bir yontem saglayacagini
bildirmiglerdir.

Luo vd. (2010), 50 adet mango genotipinde, mango populasyonlarindaki
genetik ¢esitlilik ve tiirler arasi iliskileri degerlendirmek amaciyla yaptiklar
calismalarinda 33 SCoT markérii ile 273 bant elde ederek, 273 banttan 208 bandin
%76.19 diizeyinde polimorfik bulundugunu ve her primerden ortalama 8.27 bant
tespit edildigini belirterek SCoT markorleri ile mango populasyonlar arasinda
yiiksek diizeyde polimorfizm elde edilebilecegi, UPGMA kullanarak olusturulan
dendrogramda populasyonlarin tamaminin temelde alti kiimede incelendigini
belirtmiglerdir. Sonuglar neticesinde ¢alismanin, germplazmanin yoOnetimi ve
halihazirdaki 1slah tekniklerini gelistirmede fayda saglayacagi ve SCoT markor
caligmasinin, mango kiiltiir bitkilerinde tanimlama yapilmasi ve genetik varyasyon
analizi i¢in fayda saglayacagini bildirmislerdir.

Bhattacharyya vd. (2013), Hindistan kokenli 60 yabani orkide
(Dendrobium nobile L.) genotipinde genetik cesitliligi belirlemek i¢in yiiriittiikleri
calismada 16 SCoT markori ile yabani orkide genotiplerinde %92.62 oraninda
polimorfizm bulduklarini, yapilan kiimeleme analizleriyle SCoT markorlerinin
orkide tiirlerinin genetik ¢esitliligi hakkinda etkin oldugunu ve vyiiritiilen

calismanin aragtirmacilar icin bir baslangi¢ oldugunu bildirmektedirler.



Rathore vd. (2014), 6nemli bir C4 bitkisi olan ve mikro ¢ogaltim ile
cogaltilmig Cleome gynandra bitkisinde invitro ¢ogaltimin genetik stabilitesi
izerinde ¢alisma yapmak igin rastgele 7 bitki secerek, 15 SCoT markorii ile
yiriittiikleri galismada rejenere edilmis bitkilerde ve ana bitkide polimorfizm tespit
edilmedigini ve in vitro kosullarda yetistirilmis olan bitkilerde genetik gesitlilik
bulunmadigini bildirmektedirler.

Zeng vd. (2014), pas hastaligina yiiksek toleransli 45 Dactylis glomerata
bitkisinde genetik varyasyon iizerine inceleme yapmak i¢in 22 SCoT primeri
kullanarak yiirittiikleri ¢alismada primer basina ortalama 12.59 bantla toplamda
277 skorlanabilir bant elde ettiklerini ve bu bantlardan 249'unun polimorfik
bulunarak %89.89 diizeyinde polimorfizm elde edildigini, UPGMA kiimeleme
algoritmasinda 5 grup olustugunu ve SCoT markor yonteminin geleneksel ve
tesadiifi amplikon olusturan AFLP'ler, RAPD'ler ve SSR'ler yerine 1slah
calismalarini bilgilendirmek amaciyla daha faydali oldugu disiinilen “molekiiler
markor genler” seklinde kabul edilebilecegini belirtmektedirler.

Hacibarat vd. (2015), Iran’in farkli cografi bélgelerinden 19°u yerel ve
29’u ileri gesit olmak tizere toplamda 48 nohut ¢esidinde, genetik ¢esitliligi gérmek
icin SSR, SCoT ve CDDP molekiiler markorleri ile yaptiklar1 ¢alismada, farkl
aragtirmacilar tarafindan morfolojik ve SSR belirtegleri kullanarak yapilan 6nceki
calismalara nazaran farkli ve yeni markorlerin (SCoT ve CDDP) kullanilmasindan
kaynaklandig1 6ngoriilerek genetik cesitliligin cok daha yiiksek bulundugunu ayrica
SCoT ve CDDP markoérlerinin genomun fonsiyonel boliimiinden iretildiginden
dolayi bu markéorler ile yiiriitiilen c¢aligmalarda genetik ¢esitlilik, genotip
tanimlamasi, baglanti haritalarinin olusturulmasi ve QTL haritalamas1 gibi
iyilestirme ¢alismalarinda daha faydali olacagini belirtmektedirler.

Deng vd. (2015), Cin orijinli yerel ve dogal tiirlerin genetik varyasyonu ve
akrabalik derecelerini tespit edebilmek amaciyla Diospyros kaki Thunb, D. oleifera
Cheng, D. kaki var. silverstris Mak ve D. lotus Linn tiirlerine ait 95 Diospyros
genotipinde yiiriittiikleri ¢alismada, SCoT primerleri ile ayirt edilebildigini ve
kiimeleme analizi yontemiyle bu genotiplerin ii¢ grupta degerlendirildigini, bunun
yaninda ¢alismanin Diospyros genotiplerinde genis bir genetik gegmis ve zengin
varyasyona sahip oldugunu fakat bazi tiirlerin neslinin tiikkenme tehdidi

bulundugunu, bunun 6niine gegebilmek adina 1slah faaliyetlerinin hizlandirilmasi
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icin SCoT primerlerinin farkli yerel aksesyonlar ya da dogal popiilasyonlar arasi
genetik varyasyonun degerlendirilmesinde yardimci olabildigini bildirmektedirler.

Yadav ve Malik (2016), Kuzey Hindistan kokenli degisik bolgelerden 14
Foeniculum vulgare genotipinde genetik varyasyon ve akrabalik derecelerini tespit
edebilmek amaciyla 35 SCoT primeri ile yiiriittiikleri ¢aligmayla 256 skorlanabilir
bant elde edildigini, 240 bandin ise polimorfik bulundugunu ve primer basina 7.0
bant elde edilerek polimorfizm oraninin %85.69 diizeyinde bulundugunu
bildirmislerdir. Filogenetik iligkiyi belirlemek amaciyla yiriitiilen calisma
kapsaminda SCoT analiziyle olusturulan dendrogramda iki alt kiimede
degerlendirilen 14 genotip, SCoT markorlerinin Foeniculum vulgare bitkisinde
genetik varyasyonun molekiiler karaterizasyonu acisindan olduk¢a 6nem arz ettigi
sonucunu bildirmislerdir.

Bhawna vd. (2017), Hindistan’in farkli bélgelerinden toplanmis olan 39 su
kabag1 genotipinde, gen akisi ve popiilasyon yapisini degerlendirmek i¢in 20 SCoT
primeri kullanarak yapmis olduklar1 ¢alismada, %82.61 oraninda polimorfik olan
161 amplikon iiretildigi, veri analizleri ile ¢esitliligin popiilasyon iginde ve
popiilasyonlar arasinda dagiliminmi inceleyerek cografi bolgelere dayali kiigiik
bolgesel bir kiimeleme oOnermis ve SCoT primerlerinin, varyasyon analizi
calismalarinda arastirmacilar i¢in gen hedeflemede {imitvar belirtegler oldugunu
bildirmislerdir.

Golkar ve Mokhtari (2018), Diinyanin farkli bolgelerinden 100 aspir
genotipinde, genetik cesitlilik degerlendirmesi yapmak i¢in 12 SRAP ve 11 SCoT
markdrii kullanarak yaptiklar: ¢aligmada, hem SRAP hem de SCoT markérlerinin
aspir genotiplerinde genetik varyasyon tanimlanmasinda yiiksek etkinlik gosterdigi,
genetik varyansin asil olarak popiilasyonlar i¢inde bulundugu belirtilmistir. Yapilan
calismada, SCoT yonteminden gelen polimorfik bantlarin islevsel bolgeden tiretilip
tiretilmedigi; dizileme gibi tekniklerle daha detayli bir degerlendirme gerektigi ve
ilerideki c¢aligmalarda bu tanisal isaretleyicilerin SCAR'lara dontistiiriilmesi
gerektigi onerilmektedir.

Etminan vd. (2018), 9 yabani Salvia tiiriinde yapmis olduklari ¢alismada,
genetik varyasyon analizi yapmak i¢in, segilmis 21 ISSR ve 20 SCoT markorii ile
strastyla tamami polimorfik olan 350 ve 329 bant elde ederek, polimorfizm igerigi
(PIC) 0.38 ve 0.40, ortalama bant bilgi diizeyi 16.67 ve 16.45, ¢ozme giicii (Rp)
9.75 ve 12.52 olarak bildirilmektedir. Calismada korelasyon kat sayis1 0.83 seklinde
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belirtilerek benzer bir polimorfizm dagilimi elde edildigi, her iki yontemin de
genetik varyasyon calismalarinda etkili olmasina ragmen, Salvia gesitlerinde
genetik varyasyon ve iliskilerin analizi i¢in SCoT belirtegleri giivenilir, faydali bir
yontem olarak belirtilmektedir.

Feng vd. (2018), Cin sifali bitkileri icerisinde onem arz eden ve siis
bitkilerine olan benzerlikleri sebebiyle karistirllmaya miisait, bu sebeple siklikla
kullanilmakta oldugundan korunmasi giiglesen Physalis tiiriiniin 20 genotipinde
karakterizasyon c¢alismasi yapmak amaciyla 36 SCoT primeri ile yaptiklari
calismada, gelistirilmis olan primer ¢iftleri, 6zel amplikonun yalnizca hedef
Physalis tiirlerinde bulundugu ve hedef dis1 Physalis tiirlerinde gézlenmedigini,
sonug olarak olusan 6zel SCAR markorlerinin Physalis tiir taramasinda net ve
giivenle kullanilabilecegini bildirmislerdir.

Kobeissi vd. (2018), 32 Krizantem (Chrysanthemum morifolium) ¢esidinde
genetik varyasyonu tespit edebilmek i¢in 30 SSR ve 8 SCoT primeri ile yiiriittiikleri
calismada, benzerlik matrislerinde pozitif korelasyon tespit edilen SSR ve SCoT
primerlerinde PIC diizeyi 0.37 ile 0.34 olurken, yapilan kiimeleme analizi ile
genotiplerin dort grupta incelendigini ve krizantem genotip parmak izinde SSR ve
SCoT primer faaliyetlerinin kismen ayni olup genotip korunmasi ile C. morifolium
kiltiriinde genetik  altyapimin  arttirilmas:  amaciyla  kullanilabilecegini
bildirmislerdir.

Agarwal vd. (2019), 29 giill materyalinde genetik cesitlilik tespiti ve
karakterizasyon yapmak amaciyla, 36 SCoT markérii kullanarak yaptiklari
calismada, 32 markorde 299 polimorfik bant bulundugunu, 150 bp ve 1.2 kb
araliginda amplikon uzunluklariin tespit edildigini, giil popiilasyonunda 29 farkl
giil tiiriinden olusturulan dendrogramda 2 ana grup elde edildigi bildirilmistir. 29
farkli Rosa germplazmasinda genetik polimorfizm hakkindaki ilk rapor olan bu
calismada yiiksek polimorfizm, yiiksek tekrarlanabilirlik, diisiik maliyet, kolay
erisim ve zaman tasarrufu gibi bazi 6zellikleri ile SCoT primerlerinin ¢esitli Rosa
germplazmlar1 arasindaki genetik iliskiyi incelemek i¢in oldukga giivenilir ve
uygun primerler oldugu sonucuna varildig: bildirilmistir.

Huded vd. (2020) Hindistan gen bankasinda bulunan 58 Coffea canephora
genotipinde molekiiler karakterizasyon ¢aligmasi yapmak icin 49 SRAP ve 31
SCoT markorii kullanarak yaptiklari caligmada, sirasiyla elde edilen veriler, SRAP
ve SCoT markorleri igin bant sayisi 632/507, polimorfik bant sayis1 507/225,
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polimorfizm oran1 %80.22/ 67.97, ortalama polimorfik bilgi i¢erigi (PIC) 0.48/0.37,
¢ozme glicii (Rp) 15.60/14.84, isaret indeksi ise (MI) 4.60/2.58 olarak bildirilmistir.
Sonug olarak ¢calismada, STRUCTURE kiimeleme analizinde tiim genotiplerin dort
alt popilasyonda gruplandigi, SRAP ve SCoT markoérlerinin kahve genetik
varyasyonu i¢in uygun oldugu ve C. canephora islah proglamlarinda kullanilacak
31 farkli genotip kesfedildigi bildirilmistir.

Yilmaz ve Cift¢ci (2021), 94 Tiurk Laurus nobilis genotipinde,
karakterizasyon ve genetik cesitlilik arastirmasi igin, 16 ISSR ve 10 SCoT belirteci
ile yaptiklar1 ¢aligmada, sirasiyla bant sayist 373/227, polimorfik bant sayisi
348/175, polimorfizm orant %93.3/%77.1 ve genetik uzaklik degerleri 0.17-0.70/
0.12-0.51 olarak bildirilmektedir. Genotiplerde UPGMA kiimelemesi sonucu
benzer bir polimorfizm dagilim1 tespit edilirken, korelasyon kat sayis1 0.25 seklinde
belirtilmis, calismanin gelismis 1slah yontemleri ve 1slahgilar icin kaynak
olusturdugu, genetik varyasyonun korunmasina fayda saglayacagi bildirilmistir.

Gupta vd. (2021), Hindistan’in farkli bolgelerinden ve diinyanin bazi
bolgelerinden ¢esitleri temsil eden 36 Ocimum genotipinde, genetik cesitliligi
belirlemek i¢in 18 SCoT markorii ve 15 ISSR markorti kullanarak yaptiklar
calismada, SCoT markdrlerinin polimorfizm orant %84.6, polimorfik bilgi icerigi
(PIC) 0.65 ve ¢6zme giicii (Rp) 8.80 degerleri ile ISSR markorlerinden daha yiiksek
ortalama degerlerinin elde edildigini, SCoT ve ISSR markérleri ile yapilan
kiimeleme analizinde bolgesel temelli gruplamalarin olmadigini ve ¢aprazlanacak
ana hatlarin se¢ilmesinde, ISSR ve SCoT analizine dayali Ocimum genotiplerinde
genetik varyasyonlar, hem genom haritalamasi, yetistirme amaglari hem de gen
bankalarindaki genotiplerin iyilestirilmesi, ayrica kullaniminin artirilmasi igin
hedeflenen ileri  popiilasyonlar  olusturmak adina  kullanilabilecegini
bildirmektedirler.

Khodaee vd. (2021), Iran kokenli 48 Aegilops triuncialis tiiriinde, genetik
cesitliligi gérmek i¢in, 13 CBDP, 14 SCoT ve 16 ISSR primeri kullanarak yaptiklari
calismada, sirasiyla 96, 147 ve 152 bant elde ederek toplamda 359 giiglendirilmis
DNA parcast elde edildigini, 13 CBDP primeri ile %95.05 polimorfizm oraniyla
101 bant; 14 SCoT primeri ile %90.74 polimorfizm oraniyla 162 bant; 16 ISSR
primeri ile %93.98 polimorfizm oraniyla toplamda 152 bant elde edildigini ve bu
calismada Iran kokenli 48 Aegilops triuncialis tiiriinde yiiksek diizeyde bir
polimorfizm elde edildigini, CBDP, SCoT ve ISSR belirte¢lerinin tiirler arasindaki
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genetik ¢esitliligi degerlendirmedeki etkinliginin dogrulanarak genetik cesitliligin
kapsamli bir modelinin gosterildigini ve gelecekteki bugday 1slah calismalarinda
yeni bir bakis agis1 saglayacagini bildirmislerdir.

Ghobadi vd. (2021), Triticum aestivum, Aegilops cylindrica ve Aegilops
crassa tiirlerinden 91 6rnek setinde, genetik ¢esitliligi gérmek icin 15 SCoT ve 15
CBDP belirteci kullanarak yaptiklar: calismada, tamami1 polimorfik olan sirasiyla
262 ve 298 bant elde edilerek, polimorfik bant sayis1 (NPB), polimorfik bilgi i¢erigi
(PIC), ¢6zme giicii (Rp) ve isaret indeksi (MI) degerlerinin SCoT primerleri igin,
14-23, 0.31-0.39, 2.55-7.49 ve 7.56-14.46 ile ortalama 17.47, 0.34, 10.44 ve 5.69;
CBDP primerleri i¢in, 15-26, 0.28-0.36, 3.82-6.94 ve 4.74-7.96 ile ortalama 19.87,
0.31, 5.35 ve 6.24 olarak tespit edildigini, kiime analizi ve popiilasyon yapisi
degerlendirmelerinde SCoT ve CBDP belirteglerinin, tiim ornekleri genomik
yapilaria gore gruplandirdigini, kullanilan markérlerin bugdayda yabani akrabalar
arasindaki genetik ¢esitliligin degerlendirilmesinde olduk¢a etkili yoOntemler
oldugunu bildirmislerdir.

Yeken vd. (2022), 53 yaygin yerel fasulye cesidi, 22 tescilli fasulye ¢esidi
ve USDA'dan 12 genotipte, genetik cesitliligi gérmek icin 8 SCOT primeri
kullanarak yaptiklar1 calismada, 105’1 %88.98 oraninda polimorfik bulunan
toplamda 115 bant elde ettiklerini, en yiiksek bant sayisinin 21 bant ile SCoT 21
primerinden elde edildigini, en diisiik bant sayisinin ise 7 bant ile SCoT 25
primerinden elde edildigini ve sonug¢ olarak SCoT belirteclerinin cografi ayrimda
etkili olarak genetik/islah ¢alismalarinda daha fazla etkinlik ve kesinlik
getirecegini; BLCK7, VN16 ve BN23 cesitlerinin genetik olarak daha farkli
oldugunu, fasulye 1slah programlarinda ebeveyn olarak kullanilmasi gerektigini
bildirmektedirler.

Zhang vd. (2022), Salicornia persica tiiriinde 15 popiilasyondan toplamda
102 birey ile S. persica tarihi ve genetik varyasyonu incelemek, 15 popiilasyon
icerisinde genetik gruplandirma yapmak ve S. persica’ nin genetik karakteri
hakkinda veri olusturma sebepleriyle, 10 SCoT belirteci kullanarak yaptiklari
calismada, %94.18 oraninda yiiksek polimorfik bantlar, 0.27 polimorfik bilgi icerigi
(PIC) degeri ve 1.38 alel sayisi1 bildirerek, SCoT isaretleyicilerinin bu tiiriin genetik
analizi i¢in gliven arz eden bir yontem oldugunu ve popiilasyonlar i¢i yiiksek

diizeyde genetik ¢esitlilik elde edildigini bildirmektedirler.
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Igwe vd. (2022), Belgika'daki International Transit Center'dan temin
edilmis farkli genomlara ait 66 Musa ¢esidinde, genetik cesitliligin
degerlendirilmesi amaciyla, ISSR ve SCoT markorleri ile yaptiklar1 ¢alismada,
ISSR ve SCoT belirtecleri igin sirasiyla 299 ve 326 bant elde edilerek, polimorfizm
oraninin yine sirasiyla %91.21-100 ve %96.97-100 araliginda oldugunu, SCoT
markdrlerinin genetik ¢esitlilik ¢aligmalarinda ISSR'den daha fazla bilgi verdigini
ve boylelikle Musa tiirlerinde ileri iireme ve koruma calismalar1 igin SCoT
isaretleyicilerinin etkinligini ortaya koydugunu bildirmektedirler.

Khang vd. (2022), Vietnam’da bulunan Hindistan Cevizi Arastirma
Merkezi’nden toplanmis 19 Hindistan cevizi g¢esidinden 57 bireyde, genetik
karakterizasyon arastirmasit yapmak i¢in 15 SCoT primeri kullarak yaptiklar
calismada toplam 3774 bant elde ettiklerini, primer bagina 251.6 bant ile bantlardaki
uzunluklar igin 150-8500 bp arasi degerler kaydedildigini ve yabanci Ciice
popiilasyonlarina kiyasla Vietnam Ciicelerinde daha yiiksek derecede bir
melezleme oldugu belirtilmektedir. Sonug olarak genetik markorler ile Vietnam
hindistan cevizi tiirlerinde yapilan ilk karakterizasyon calismasiyla, daha yiiksek
farklilasma potansiyeli tasiyan SCoT isaretleyicilerinin, Vietnam menseli veya
yabanci menseli hindistancevizi ¢esitleri arasindaki iliskiyi nispeten gosterebildigi
ve biiyiik hindistan cevizi genotip koleksiyonunda varyasyonun kesfedilmesine
katki saglanacag: bildirilmektedir.

Buer vd. (2022), i¢ Mogolistan'da 10 Prunus sibirica L. popiilasyonundan
278 bireyde, genetik varyasyon calismasi i¢in SCoT markorleri ile yaptiklari
caligmada, 23 SCoT primerinden elde edilen 289 polimorfik bant ile %98.87
polimorfizm yiizdesiyle primer basina ortalama 12.6 bant, SCoT21, SCoT32 ve
SCoT53 primerlerinde 17 bant ile %100 polimorfizm yilizdesi ve SCoT25 primeri
ile en az 9 bant ile %90 polimorfizm yiizdesi bildirerek, SCoT markérlerinin son
derece polimorfik oldugunu, genetik cesitlilik programlarinda uygun oldugunu
bildirmektedirler. Ayrica I¢ Mogolistan'daki P. sibirica’nin SCoT markérleri ile
yapilan genetik varyasyon analizinin P. sibirica tiiriinde ¢esit 1slah1 ve gelistirme
calismalari i¢in bir temel saglayabilecegini belirtmektedirler.

Karagoz vd. (2022), 70 Origanum acutidens genotipinin, genetik
varyasyon ile popiilasyon dokusunu agro-morfolojik niteliklere ve SCoT markor
yontemine dayanarak incelenmesi hakkinda yiiriittikkleri ¢aligmada, 10 SCoT

belirteci kullanarak toplamda 109 polimorfik bant elde edilmis, polimorfik bilgi
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icerigi (PIC), etkili allel ortalama sayis1 (Nei), Nei genetik ¢esitliligi (H) ve
Shannon bilgi indeksi (I) sirasiyla ortalama 0.36, 1.63, 0.38 ve 0.57 olarak
bildirilmektedir. UPGMA analizinde 70 genotipin ii¢ ana gruba ayrildigi ve SCoT
belirtecleri yardimi ile basarili bir karakterizasyon yapildigi, ortaya koyulan
varyasyon ve doku analizlerinin, 1slah ¢alismalarinda endemik tiirler ile tehlike
altinda bulunan tiirlerin muhafazasi i¢in etkin bir sekilde kapsamli bilgi saglayacagi
belirtilmektedir.

Sevindik vd. (2022), Izmir ilinden toplanmis 12 Elaeagnus angustifolia
popiilasyonunda, genetik varyasyon degerlendirmesi i¢in 8 SCoT belirteci
kullanilarak yapilan ¢alismada, 33’1 polimorfik olmak tizere 43 bant ve %79.06
degerinde polimorfizm elde edildigini, en az benzerligin 0.455 degeri ile
Giimiildiir-Ozdere ve Cesme-Ayayorgi popiilasyonlarinda, en fazla benzerligin ise
0.962 degeri ile Balgcova ve Urla-Zeytinalan1 popiilasyonlarinda gorildigi
belirtilmektedir. Yapilan UPGMA analizinde iki ana grup olustugu ve genetik
varyasyon ile genetik degerlendirme calismalarinda SCoT isaretleyicilerinin E.
angustifolia popiilasyonlar1 igin genetik degerlendirme yapilmasinda yararli bir
kaynak olabilecegi bildirilmektedir.

Sankar vd. (2022), gama 1simnlar ile indiiklenen bdriilce mutantlarinda,
genetik degisimin degerlendirilmesi i¢in, 5 SCoT markorii kullanarak yaptiklar
caligmada, 20’si polimorfik toplamda 87 bant iireterek, %18.18 ila %28.57 arasinda
degisen, ortalama %21.12 polimorfizm degeri bildirmektedirler. Elde edilen en
ylksek bant sayis1 39 ile SCoT10 primerinden, en diisiik bant sayis1 ise 7 ile SCoT9
primerinden iretilmis, polimorfik bilgi igerigi (PIC) degerleri 0.197 ila 0.345
arasinda degismektedir. UPGMA analizi sonucu SCoT isaretleyicilerinden 2 ana
grup olustugu ve gama 1sinlamasinin sebep oldugu nesillere miras kalacak genetik
degiskenlik ortaya cikarak, gama isinlamasinin gelisme ve verim Ozelliklerinde
degisiklikler meydana getirdigi ve bu degisikliklerin boriilce gelisimine yardimci
etki sagladig: belirtilmektedir.

Akbari vd. (2022), 3 sentetik ve 8 ebeveyn rezene ekotipinde, genotipler ve
sentetik cesitlerin ayirt edilmesi i¢in 10 SCoT belirteci kullanarak yaptiklari
calismada, 44’1 polimorfik olmak iizere toplamda 54 bant tirettiklerini, en fazla
bandin 9 bant ile SCoT2 ve SCoT14 primerlerinden, en az bandin ise 5 bant ile
SCoT17 primerinden elde edildigini, en yiiksek polimorfik bilgi icerigi (PIC),
¢ozme giicii (RP) ve isaretleme indeksi (MI) degerlerinin sirasiyla SCoT2, SCoT29
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ve SCoT31 primerlerinden iiretildigini, genotipler arasi genetik benzerligin 0.31 ila
0.76 arasinda degistigini, ortalama benzerligin 0.54 olarak elde edildigini,
genotiplerin farklilik gostererek 5 ana grup olusturdugunu, PCoA sonuglarinin bu
bulgular1 dogruladigini, isaretleyicilerin ¢esitleri basarili bir sekilde ayirdigini,
cevresel sartlardan bagimsiz olarak rezene ¢esit tanimlamasi ve ayirt edilmesinde
onemli isaretleyiciler oldugunun kanitlandigini bildirmektedirler.

Mishra vd. (2022) Hindistan’da yetistirilen 20 farkli Coffea arabica ve
Coffea canephora ¢esitlerinde, molekiiler karakterizasyon ve genetik yapi analizi
icin 36 SCoT primeri kullanarak yapmis olduklari ¢alismada, elde edilen 368
banttan, 192 bant ile %52.17 oraninda polimorfizm bulduklarini, sirasiyla ortalama
PIC degerleri, ¢ozme giicii (RP), ortalama etkin multipleks oran1 (EMR) ve belirteg
indeksi (MI) i¢in 0.27, 16.04, 3.26 ve 1.12 degerlerini elde ettiklerini ve SCoT
primerleri kullanilarak kahve cesitlerindeki varyasyonun tanimlanmasinda, markor
tekniklerinin ayirt etme kabiliyetinin oldugunu ve kahve g¢esitlerinde genetik

karakterizasyon ¢aligmalar i¢in fayda saglanacagini bildirmislerdir.
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3. MATERYAL VE YONTEM

3.1 Materyal
3.1.1 Bitki Materyali
Bu c¢alismada bitki materyali olarak TUBITAK 120R015 nolu (Ulkemiz

Dogal Florasinda Yaygin Olarak Bulunan Pelemir (Cephalaria syriaca L.)
Bitkisinin Tarimsal Ozellikler Agisindan Degerlendirilmesi ve Islah Materyali
Olma Potansiyellerinin Arastirilmasi) proje kapsaminda iilkemiz dogal florasindan
toplanan 42 pelemir (Cephalaria syriaca L.) genotipi ve 2 adet tescilli ¢esit
kullanilmistir. Materyale ait toplanan il bilgileri ile genotip ve ¢esitlerin pasaport
bilgileri Sekil 3.1 ve Tablo 3.1°de verildigi gibidir.
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Sekil 3. 1. Pelemir (C. syriaca) genotiplerinin toplandigi iller

Tablo 3.1. Pelemire (C. syriaca) ait genotip ve g¢esitlerin pasaport

bilgileri
Cesit/Genotip Il Tige Koy Rakim
G37 D.bakir Ergani Salica 630
G338 D.bakir Ergani Ahmetli 630
G39 D.bakir Ergani Bereketli 657
G40 D.bakir Ergani Bereketli 650
G62 D.bakir Ergani Merkez 877
G63 D.bakir Kayapinar Deveduragi 792
G64 D.bakir Kayapinar Devegegidi 785
G471 K.maras Elbistan Pinarbasi 1261
G438 K.marag Elbistan Igde 1242
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Tablo 3. 1. (devam)

Cesit/Genotip il Tice Koy Rakim
G49 K.maras Ekindzii Soysalli 1177
G50 K.maras Afsin Cobanbeyli 1273
G51 K.maras Afsin Tarlacik 1304
G52 K.maras Afsin Comiidiiz 1338
G53 K.maras Afsin Cogulhan 1252
G55 K.maras Elbistan Evciyiik 1203
G56 K.maras Elbistan Akbayir 1245
G57 K.maras Elbistan Sogitli 1208
G58 K.maras Elbistan Demircilik 1316
G59 Malatya Dogansehir Aydnlar 1099
G93 Malatya Merkez Akgadag 1050
G61 Elazig Hankendi Sakabas1 1299
G65 Mardin Merkez Merkez 907
G67 Mardin Midyat Sarikdy 915
G66 Sirnak Idil Karalar 888
G68 Batman Besiri Ormegoze 956
G69 Batman Besiri Gokdogan 643
G70 Bitlis Hizan Cokekyazi 755
G92 Bitlis Ahlat Adaksu 1650
G72 Agr Patnos Daldalik 1737
G78 Erzurum Ispir Merkez 1297
G79 Sivas Zara Sucak 1375
G80 Sivas Zara Hatip 1450
G81 Sivas Zara Ekinli 1379
G82 Sivas Ulas Merkez 1657
G84 Mus Bulanik Giinbatmaz 1532
G85 Mus Merkez Senoba 1276
G86 Nevsehir Avanos Kalaba 1170
G87 Yozgat Bogazliyan Govdecili 1091
G88 Erzincan Merkez Mollakdy 1174
G89 Erzincan Merkez Yaylabasi 1256
G90 Erzincan Merkez Cataloren 1276
Go1 Erzincan Merkez Tercan 1425

Karahan Tarla Bitkileri Merkez Arastirma Enstitiisii Miidiirligii -
Ankara
Ziya Ziya Organik Tarim Isletmeleri A.S. - Istanbul
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3.2 Yontem

3.2.1 Molekiiler Analizler

3.2.1.1 Dnaizolasyonu

Geng yaprak dokularinda bulunan DNA, Doyle ve Doyle (1990)’nin CTAB

protokolii esas alinarak izole edilmistir.

DNA izolasyonu asagida verilmis olan uygulamalar gerceklestirilerek

tamamlanmaistir;

1. Geng yaprak dokularindan alman ornekler 2 ml’lik ependorf tiiplere
konularak, tizerine 650 ul Fresh Buffer (125 mM Tris-HCI pH 8.0, 25 mM EDTA
pH 8.0, 0.8 M NaCl, %1 CTAB, %1 sarkosil, %2 PVP-40 (K29-32), %0.5 sodyum)
ilave edilmis ve ornekler 65 °C’ ye ayarlanan kuru blok termostatta inkiibasyon
islemine tabii tutulmustur. Toplamda 1 saat siiren islem boyunca, 10 dakika
araliklarla ependorf tiipler dokunun tampon ¢6zeltiye iyice karigmast i¢in vortex ile

karigtirilmastir.

2. Bir saat sonunda inkiibe edilen numuneler iyice ezilerek, lizerine 650 pl

24:1 oraninda kloroform izomil alkol ilave edilmistir.

3. Kloroform izomil alkol eklenen numuneler 20 dakika boyunca alt-iist
edildikten sonra, 13000 rpm’ de 4°C sicaklikta 20 dakika siire ile santrifiij

edilmistir.

4. Santriflij isleminden sonra numuneler gozle goriiliir bir sekilde 2 faza
ayrilmaktadir. Ust kisimda seffaf, renksiz, DNA iceren faz, alt kisimda ise yesil
renkli yaprak dokusu iceren faz bulunmaktadir. Ust faz otomatik pipet yardimiyla,

son derece hassas bir sekilde 1.5 ml’ lik ependorf tiiplere aktarilmistir.

5. 1.5 mI’lik ependorf tiiplere alinan, DNA fazina 750 pl izopropanol ilave
edilerek tiipler 5-10 dakika alt-iist edilmek suretiyle karistirilmistir. Daha sonra
numuneler 15-20 dakika -20°C’de beklemeye alinmistir.
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6. Bekleme siiresinin sonunda -20°C’ den alinan numuneler, 13000 rpm’de

4°C sicaklikta 10 dakika santrifiij edilmistir.

7. Santrifiij isleminin ardindan tiiplerin dibinde g6zle kolaylikla goériilebilen
DNA peletleri olugsmaktadir. Peletler tiiplerin dibinde kalacak sekilde sivi kisim

dikkatli ve hassas bir sekilde dokiilerek yalnizca peletlerin kalmasi saglanmaistir.

8. DNA peletlerinin tizerine 250 ul %70’lik etanol ilave edilerek yine hassas
bir sekilde 5-10 dakika al-iist edilmek suretiyle, DNA peletlerinin kimyasallardan

arinmast i¢in yikama islemi yapilmistir.

9. Yeniden yalnizca pelet kalacak sekilde damlatma yontemiyle hassas bir

sekilde tiipler bosaltilmistir.

10. Ependorf tiipleri agizlar1 agik sekilde oda sicakliginda bekletilerek iz

miktarda kalan etanoliin ugmasi saglanmaistir.

11. Son olarak peletlere 100 pl ultra saf su eklenerek ¢ozdiiriilmiis, elde
edilen stok DNA’nin konsantrasyon ve kalitesini belirlemek i¢in NanoDrop

cthazinda yapilacak 6lgtime hazir hale getirilmistir.

3.2.1.2 DNA Optimizasyonu

Izolasyon isleminin ardindan giiclii ve net bir bant goriintiisii elde edebilmek
icin DNA orneklerinin konsantrasyon ve saflik durumunu optimize etmek

gerekmektedir.

Elde edilen stok DNA’larin konsantrasyonu ve kalitesi, DS-11 FX+
spektrofotometre (DeNovix Inc., ABD) kullanilarak tespit edilmistir.

36 SCoT markorii ile oncelikle 4 DNA o6rnegi kulllanilarak, goriintiiler

neticesinde segilen 12 SCoT primeri ile 44 6rnek DNA {izerinde ¢alisilmistir.

3.2.1.3 SCoT Analizi

Tablo 3.2. ’de baglanma sicakliklar1 ve baz dizilimleri verilmis olan SCoT

primerleri Sentegen Biyoteknoloji araciligiyla elde edilmistir. Collard ve Mackill
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(2009) protokolii baz alnarak, yapilan kiiciik degisiklikler ile ¢aligma

yluritilmistir.

Tablo 3.2. Calismada kullanilan SCoT primerlerine ait baz dizilimleri ve
baglanma sicakliklar

Primer Baz Dizilimi Baglanma Sicakhigi (°C) Baz Sayisi
SCoT3 | CAACAATGGCTACCACCG 50 18
SCoT5 | CAACAATGGCTACCACGA 50 18
SCoT8 | CAACAATGGCTACCACGT 50 18
SCoT16| ACCATGGCTACCACCGAC 50 18
SCoT20| ACCATGGCTACCACCGCG 50 18
SCoT21| ACGACATGGCGACCCACA 50 18
SCoT23| CACCATGGCTACCACCAG 50 18
SCoT26| ACCATGGCTACCACCGTC 50 18
SCoT27| ACCATGGCTACCACCGTG 50 18
SCoT29| CCATGGCTACCACCGGCC 50 18
SCoT30| CCATGGCTACCACCGGCG 50 18
SCoT31| CCATGGCTACCACCGCCT 50 18

44 adet DNA iiriinii i¢in yiiksek polimorfizm ve giiglii bant veren 12 SCoT
primeri segilmistir. PCR ¢ogaltma islemi i¢in 15 pl reaksiyon hacmi

olusturulmustur.

15 pl PCR hacminin igerigi; 2 pl 20 ng derisimindeki DNA 6rnegi, 1.5 pl
dNTP (Thermo Scientific), 1.2 ul primer, 1.5 pl 10XPCR buffer (Thermo
Scientific), 1.5 ul MgCl, (Thermo Scientific), 0.2 ul Tag DNA polimeraz (5U/ul-
Thermo Scientific) ve 7.1 ul ddH,O bilesenlerinden olusturulmustur. PCR

tirtintinde kullanilmis olan kimyasal igerik ve miktarlar1 Tablo 3.3.” de verildigi

gibidir.

22



Tablo 3.3. PCR’da kullanilan kimyasal degerleri

Kimyasallar Stok Miktar |Final
Genomik DNA 50 ng/ul 2 ul ~20 ng
ddH-0O 7.1 ul
Primer 5 pM 1.2 ul 0.375 pM
3.125
MgCl» 25 mM 1.5l mM
dNTP 2 mM 1.5u 0.3mM
Tris-HCL (pH 8.8) |100 mM 10 mM
10XPCR Buffer |KCI 500 mM 1.5ul 50 mM
Nonidet P-40 %0.08 %0.08
Tag DNA Polimeraz 50/l 0.2 ul 1U
Toplam Hacim 15 ul

SCoT-PCR reaksiyon kademeleri su sekildedir; 94°C sicaklikta 3 dakika 6n
denatiirasyon, 94°C sicaklikta 1 dakika denatiirasyon, 50°C sicaklikta 1 dakika
annealing, 72°C sicaklikta 2 dakika extension ve yine 72°C sicaklikta 5 dakika, 34
denatiirasyon dongiisii ile PCR islemi gergeklestirilmistir. PCR kademeleri tablo
halinde Tablo 3.4.” de verildigi gibidir. Reaksiyon kademeleri BIO-RAD T100

Termal Cycler PCR cihazinda saglanmustir.

Tablo 3.4. SCoT-PCR kademeleri

Sicaklik (°C) Zaman (dk) Dongii Kademe
94 5 1 On denatiirasyon
94 1 Denatiirasyon
50 1 34 Annealing
72 2 Extension
72 5 1 Final extension
12 5 1

3.2.1.4 Jel Elektroforez Uygulamasi

SCoT markorleri ile yiiriitilen molekiiler analizinden elde edilen DNA
ornekleri PCR’da ¢ogaltma isleminden sonra, iiriinlerin her birine 2 pl blue dye
eklenerek, elektroforez sistemi {lizerinde yer alan, 1x TAE tamponu ile hazirlanmig
%1.2’lik agaroz jel iizerine 10 pl’lik Ornekler ylklenmistir. Yiikleme
tamamlandiktan sonra elektroforez sistemi 80 voltta 1 saat slireyle kosturulmustur.

Kosturma isleminin tamamlanmasinin ardindan agaroz jel, seyreltilmis etidyum
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bromiir (C;H20BrNs) ile boyanmis ardindan saf su igerisinde bekletilmistir.
Goriintilleme, UV transilluminator (BIO-RAD ChemiDoc™ XRS+ Imaging

System) cihazi ile yapilarak bant goriintiileri elde edilmis ve yorumlanmstir.

Sekil 3. 2. Analizlerde kullanilan PCR ve UV transilluminér cihazlari

g -

Sekil 3. 3. Calismaya ait santrifiij cihazlar
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Sekil 3. 4. Calismaya ait manyetik karistirici, vortex ve hassas terazi
cihazlar

Sekil 3. 5. Calismaya ait elektroforez sistemi ve otomatik pipet seti
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3.2.2 Veri Degerlendirmeleri

UV transilluminator yardimiyla 12 primerden elde edilen jel goriintiilerinde
yer alan bantlar, var (1) ve yok (0) seklinde nitelendirilerek genetik benzerlik
matrisleri olusturulmus ve Nei (1978)’e gore hesaplanmistir. UPGMA kiimeleme
analizi ve istatistiki analizleri yapmak i¢in Mega 7, STRUCTURE ve PopGen paket

programlarindan faydalanilmastir.

3.2.3 SCoT Markaorleri ile Genetik Varyasyon Degerlerinin Eldesi

3.2.3.1 Polimorfizm oram (PO)

SCoT primerlerinin her biri i¢in hesaplanmaktadir. Polimorfizm orant,
polimorfizm gdsteren toplam bant sayisinin skorlanabilecek toplam bant sayisina

orani ile hesaplanmaktadir. (PO = TPBS/TSBSx100)

3.2.3.2 PIC degeri (Polimorphism Information Content)

Giglii ve net gortintiiler elde edilen DNA bantlarinin manuel yontemle var
(1) ve yok (0) seklinde skorlanmasiyla elde edilen degerdir. Roldan - Ruiz vd.
(2000)’e gore bant varhigir (1) 'fi' ve bant yoklugu (0) '(1— fi) ' olarak ifade
edilmektedir. (P1Ci =2fi(1—fi))

3.2.3.3 H degeri (Genetik Varyasyon)

PopGene yardimiyla her bir primerden elde edilmis olan H degerinin

ortalamasi ile belirlenmektedir.

3.2.3.4 | degeri (Shannon Indeksi)

PopGene yardimiyla her bir primer genotipindeki | verilerinin ortalamasi ile
tespit edilmektedir.

3.2.3.5 NE degeri (Etkili Allel Sayis1)

PopGene yardimiyla her bir primer genotipindeki NE verilerinin ortalamasi

ile tespit edilmektedir.

3.2.3.6 HT degeri (Toplam Genetik Varyasyon)

26



PopGene yardimiyla her bir primer genotipindeki HT verilerinin ortalamasi

ile tespit edilmektedir.

3.2.3.7 GM degeri (Genetik Mesafe)

Genetik uzaklik verilerine gore iller bazindaki genotiplerin bulunma

durumlar1 Nei genetik uzakliklariin ortalamasi esas alinarak tespit edilmektedir.

3.2.3.8 AK degeri

SCoT analizi sonucu skorlanan var (1) ve yok (0) degerleri baz alinarak
STRUCTURE programi yardimiyla elde edilen klasorler ile internet iizerinden
STRUCTURE HARVESTER uygulamasi ile olusan tabloda, pik noktasiyla

kiimelenme degeri yani AK verisi elde edilmektedir.

27



4. BULGULAR

4.1 DNA Miktar ve Kalite Degerlendirmesi
Calismada elde edilecek bantlarin netligi, anlagilabilirligi ve saglikli bir

sekilde yorumlanabilmesi agisindan, DNA orneklerinin kalite ve miktar tespiti
onem arz etmektedir. Nanodrop yardimiyla tekrarli olarak her bir DNA 6rneginin
kalitesi ve miktar1 hassas bir ¢alismayla tespit edilmistir. Saglikli bir bant goriintiisti
elde edebilmek i¢in DNA o6rneklerinin konsantrasyonlariyla orantili olarak
seyreltme yiizdeleri hesaplanmis ve ddH,O ilavesi ile 20 ng/ pl derisime
seyreltilmistir. Karaca vd. (2005)’ e gore DNA igin ideal saflik 260/280
degerlerinin 1.8- 2 aras1 deger almasina baglidir. Elde edilen DNA kalite degerleri
ile yapilan ¢aligmada bozuk bir okumaya denk gelinmemistir. SCoT y6ntemi analiz
sonuglarinda bant goriintiileri oldukga saglikli ve yiiksek polimorfizm elde

edilmistir. Nanodrop ile elde edilen degerler Tablo 4.1. *de verildigi gibidir.

Tablo 4.1. Nanodrop ile elde edilen saflik ve konsantrasyon degerleri

il Kodu Genotip Kodu DNA Konsantrasyonu 260/280
D.bakirl G37 190.285 1.70
D.bakir2 G38 220.840 1.30
D.bakir3 G39 85.910 1.71
D.bakir4 G40 475.210 1.85
D.bakir5 G62 130.542 1.21
D.bakir6 G63 90.21 1.51
D.bakir7 G64 200.015 2.02
K.marasl G47 60.288 1.37
K.maras2 G48 300.105 161
K.maras3 G49 421.210 181
K.maras4 G50 320.911 1.73
K.maras5 G51 58.035 1.87
K.marag6 G52 270.611 1.54
K.maras7 G53 530.307 1.77
K.maras8 G55 125.555 1.87
K.marag9 G56 54.210 1.38
K.marag10 G57 140.360 1.15
K.marasl1 G58 115.320 191
Malatyal G59 82.502 1.39
Malatya2 G93 90.322 1.68
Elazigl G61 133.810 1.20
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Tablo 4. 1. (devam)

il Kodu Genotip Kodu DNA Konsantrasyonu 260/280
Mardinl G65 138.545 1.89
Mardin2 G67 145.322 1.38
Sirnak 1 G66 225.620 2.02
Batmanl G68 140.102 1.14
Batman2 G69 190.512 1.32
Bitlisl G70 165.208 1.90
Bitlis2 G92 115.211 1.97
Agrnil G72 315.203 1.61
Erzuruml G78 70.405 2.52
Sivasl G79 45.603 1.53
Sivas2 G80 105.863 1.36
Sivas3 G81 127.633 1.22
Sivasd G82 215.701 1.46
Mus1 G84 45.298 1.52
Mus2 G85 113.638 1.9
Nevsehirl G86 45.711 1.49
Yozgatl G87 130.714 1.15
Erzincanl G88 412.301 1.62
Erzincan2 G89 92.920 1.61
Erzincan3 G90 75.445 1.80
Erzincan4 Go1 125.250 2.01
Cesit Karahan 350.411 1.84
Cesit Ziya 255.205 1.59

4.2 SCoT Analizi

36 SCoT primeri ile yapilan 6n ¢alisma sonucunda en temiz, giiclii ve
polimorfik bant elde edilen 12 SCoT primerinden 219’ u polimorfik olmak {izere
toplamda 229 bant elde edilmistir (Tablo 4.2.). SCoT primerleri iginde en yiiksek
bant sayist 35 bant ile SCoT16 dan elde edilirken en az bant sayist 12 bant ile
SCoT3 primerinden elde edildi ve toplamda ortalama bant sayis1 primer basina
19.08 bant, ortalama polimorfik bant sayisi ise primer basina 17.58 bant olarak
belirlenmistir. Skorlanan bantlarda polimorfizm oran1 %83.33 ile %95.83 arasinda
degiskenlik gosterirken ortalama polimorfizm orani %91.8 olarak belirlenmistir. En

diisiik polimorfizm oran1 %83.33 degeri ile SCOT3 primerinden, en yliksek
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polimorfizm ise %95.83 degeri ile SCoT20 primerinden elde edildigi tespit

edilmistir.

SCoT analizi sonucu PopGene programindan elde edilen verilere gore en
yiiksek polimorfizm bilgi igerigi (PIC) degeri 0.32 ile SCoT20 ve SCoT29
primerlerinden, en yiiksek ¢6zme giicii (RP) degeri 22.50 ile SCoT16 primerinden,
en yiiksek genetik varyasyon (H) degeri 0.31 ile SCoT20 ve SCoT29
primerlerinden ve en yiiksek Shannon indeksi (I) degeri 0.47 ile yine SCoT20 ve
SCoT29 primerlerinden elde edilmistir. Totalde en yiiksek toplam genetik gesitlilik
(HT) degeri 0.29 ile SCoT8 primerinden, en diisiik deger ise 0.02 ile SCoT31
primerinden elde edilmis ve ortalama deger 0.19 olarak hesaplanmistir. Etkili allel
sayisi degeri (Ne) en yiiksek 1.53 ile SCoT20 ve SCoT29 primerlerinden, en diisiik
1.39 ile SCoT5 primerinden elde edilmis ve ortalama deger 0.45 olarak
bulunmustur. Elde edilen tiim parametreler listesi Cizelge 4.2 ve Cizelge 4.3°de
verildigi gibidir. Calismaya ait temsili bir bant goriintiisii ve skorlama 6rnegi Sekil

4.1. ve Sekil 4. 2’ de verildigi gibidir.

Sekil 4. 1. SCoT analizinden alinan 44 genotipi temsil eden bant

goruntiisu
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Tablo 4.2. SCoT yontemi i¢in bazi parametreler

Tm GC
Primer No (°C) (%) TB PB PIC RP
Say1  Yiizde(%)

Scot3 50.0 55.5 12 10 83.33 0.27 6.68
Scot5 50.0 50.0 13 12 92.31 0.26 8.41
Scot8 50.0 50.0 19 18 94.74 0.30 8.11
Scot16 50.0 61.1 35 31 88.57 0.26 22.50
Scot20 50.0 66.6 24 23 95.83 0.32 15.30
Scot26 50.0 61.1 21 20 95.24 0.28 11.34
Scot21 50.0 61.1 14 13 92.86 0.26 7.98
Scot23 50.0 61.1 14 12 85.71 0.27 4.86
Scot27 50.0 61.1 20 19 95.00 0.30 13.43
Scot29 50.0 72.2 17 16 94.12 0.32 9.96
Scot30 50.0 72.2 23 22 95.65 0.26 14.84
Scot31 50.0 66.6 17 15 88.24 0.27 9.14
Total 229 211

Ortalama/Primer 19.08 17.58 91.8 0.28 11.05

Tm: baglanma sicakligi; GC: guanin/sitozin orani; TB: toplam bantlar; PB: polimorfik

bantlar; PIC: polimorfizm bilgi igerigi; RP: ¢c6zme giicii

Tablo 4.3. SCoT yonteminde genetik gesitlilik degerlendirmesi igin
bazi parametreler

Primer Ne H I HT
Scot3 1.42 0.26 0.41 0.25
Scot5 1.39 0.25 0.40 0.24
Scot8 1.46 0.25 0.44 0.29
Scot16 1.42 0.25 0.37 0.25
Scot20 1.53 0.31 0.47 0.09
Scot26 1.44 0.26 0.40 0.20
Scot21 1.44 0.27 0.40 0.24
Scot23 1.42 0.25 0.39 0.11
Scot27 1.48 0.29 0.44 0.17
Scot29 1.53 0.31 0.47 0.27
Scot30 1.40 0.25 0.40 0.18
Scot31 1.44 0.26 0.41 0.02
Ortalama 1.45 0.27 0.42 0.19

NE: Etkili alel sayisi, H: Genetik ¢esitlilik, I: Shannon indeksi HT: Toplam genetik cesitlilik
GM: Genetik Mesafe

32



Toplam 44 pelemir genotipinde elde edilmis olan analiz verileri sonucunda
Nei (1978)’e gore yapilan hesaplamalar ile elde edilen genetik mesafe degerleri
0.0866 ile 0.6630 olarak hesaplanmistir. Genetik uzaklik degerlerine gore 0.0866
degeri birbirine en yakin uzaklik G47 (Kahramanmarasl) ve G49
(Kahramanmarag3) genotiplerini temsil ederken, 0.6630 degeri birbirine en uzak
uzaklik G67 (Mardin2) ve G84 (Mus1) genotiplerini temsil etmektedir.

SCoT var (1) ve yok (0) verilerine gore STRUCTURE programi yardimiyla
elde edilen dosyalarin internet araciligityla STRUCTURE HARVESTER
uygulamasinda kiimeleme analizi grup semalandirmasi Sekil 4.3.’de, AK degeri ise

Sekil 4.4."de verildigi gibidir.
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Sekil 4. 3. 42 pelemir genotipi ve 2 tescilli ¢esitte 12 SCoT primeri ile
olusan STRUCTURE kiimeleme analizi
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Sekil 4. 4. 42 pelemir genotipi ve 2 tescilli gesitte 12 SCoT primeri ile
olusan STRUCTURE kiimeleme analizi AK grafigi

Sekil 4.3. ve Sekil 4.4.”de goriildiigii tizere 42 pelemir genotipi ve 2 tescilli
cesit ile yapilan galismada 5 ana grup olusmustur. Ilk grupta 7 genotip, ikinci grupta
13 genotip, tigiincii grupta 8 genotip, dordiincii grupta 11 genotip ve besinci grupta
toplamda 5 genotip yer almaktadir. Analiz sonuglarina bakilacak olursa; ilk
populasyon Diyarbakir ilinden toplanmis olan genotipleri, ikinci populasyon Dogu
Anadolu bdlgesinden toplanmig olan genotipleri, ti¢lincii populasyon yine Dogu
Anadolu bolgesi ve Sivas ilinden toplanmis olan genotipleri, dordiincii populasyon
Kahramanmaras ilinden toplanmis olan genotipleri ve besinci populasyon
Giineydogu Anadolu bolgesinden toplanmis olan genotipleri temsil ederek birbirini

desteklemektedir.

Genetik mesafe degerlerini belirleyebilmek i¢in UPGMA kiimeleme analizi
ile 44 pelemir genotipinin soyagact semasi olusturulmustur. Var (1), yok (0)
yontemine gore yapilan skorlama sonuclarinin Mega7 programi ile olusturulan

soyagaci semasi Sekil 4. 5. *te verildigi gibidir.
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Sekil 4. 5. 42 pelemir genotipi ve 2 tescilli ¢esitte SCoT markdrleri ile
yapilan ¢alismanin soyagaci goriintiisii
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Sekil 4. 6. 42 pelemir genotipi ve 2 tescilli ¢esidin genetik mesafelerinin
temel koordinat analizi (PCoA)

SCoT markorleri ile yapilan molekiiler analiz c¢aligmalar1 sonucunda,
genotipleri yakinlik derecelerine gore Karsilastimak igin, genetik mesafeleri ve
temel koordinat diizlemindeki goriintiilemesinin gosterildigi, PopGene programi
kullanilarak AMOVA ve PCoA analiz goriintiileri Sekil 4. 5. ve Sekil 4. 6.” da
verildigi gibidir. Elde edilen degerler incelendiginde yiiksek oranda genetik
cesitlilik gosteren genotipler Sivas, Malatya, Batman ve Bitlis illerinden toplanan
genotipler olurken genetik ¢esitliligin en az oldugu genotipler ise Diyarbakir ve

Kahramanmaras illerinden toplanan genotipler olarak tespit edilmektedir.
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5. TARTISMA

Pelemir (Cephalaria syriaca) bitkisinde daha once SCoT markorleri
kullanilarak yapilmig olan bir ¢alisma bilgisi bulunmamaktadir. SCoT yontemi ile
diger bitkilerde yliriitiilmiis olan ¢aligmalar incelendiginde; Luo vd. (2010)’in
yuriitmiis olduklar1 ¢calismada 50 mango genotipinde 33 adet SCoT markorii ile
toplamda 208 polimorfik bant ile %76.19 oraninda polimorfizm tespit edilmistir.
Bu calismayla kiyaslandiginda neredeyse 3 kat1 fazla primer kullanilmis ancak ¢ok
daha diistik bir polimorfizm oran: tespit edilmistir. Bu ¢alismada primer basina
19.08 bant edilirken, mango popiilasyonu ile yapilan ¢alismada primer basina 8.27
bant tespit edilerek, SCoT markorleri ile pelemir genotiplerinde ¢ok daha yiiksek
verim elde edildigi goriilmektedir. Zeng vd. (2014)’in 45 Dactylis glomerata
bitkisinde 22 SCoT primeri ile yiriitmiis olduklar1 c¢alismada 277 bant elde
ettiklerini ve 249 polimorfik bant ile %89.89 diizeyinde polimorfizm tespit
ettiklerini bildirmektedirler. Bu ¢alismaya oranla neredeyse 2 kati fazla primer
kullanilan ¢aligmada polimorfizm orant hemen hemen ayni degerlerde goriilmiis ve
yapilan UPGMA analizi sonucunda 5 ana grup elde edilmesi de yine bu ¢alisma ile
benzer bir sonug¢ gostermektedir. Deng vd. (2015)” in Cin orijinli 95 Diospyros
genotipinde genetik varyasyon ve akrabalik derecelerini tespit etmek i¢in yaptiklari
calismada SCoT primerlerinin ayirt etmede basarili oldugunu, Diospyros
genotiplerinde genis bir genetik gecmis ve zengin bir gesitlilik bulundugunu ve
SCoT primerlerinin bu ¢esitliligin  degerlendirilmesinde faydali oldugunu
bildirmislerdir. Bhattacharyya vd. (2013)’nin Hindistan kokenli 60 yabani orkide
(Dendrobium nobile) materyalinde 16 SCoT primeri kullanarak yaptiklar
calismada elde ettikleri %92.62 oranindaki polimorfizm seviyesi bu ¢aligmaya en

yakin sonuclardan biridir.

Yadav ve Malik (2016)’e gore Kuzey Hindistan kokenli 14 rezene
genotipinde 35 SCoT markdr kullanilarak yapilan ¢alismada, skorlanabilir 256 bant
elde edilmis bunlarin 240’1 polimorfik bulunmustur. Polimorfizm oran1 %85-69
olarak bildirilirken primer basma bant adedi 7.0 olarak tespit edilmistir.
Polimorfizm orani bu ¢alismaya kiyasla daha diisiik bulunmustur. Primer basina
diisen ortalama bant sayisi ise bu ¢alismaya bakilacak olursa neredeyse 3 kat1 daha

az bulunmustur. Bunun sebebi, ilgili ¢alismada bu c¢alismaya kiyasla ¢ok daha az
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sayida genotip ile c¢alisilmis olmasit ve dolayisiyla daha az varyasyona sahip
olunmasi olarak diisiiniilebilir. Bhawna vd. (2017)’ nin bu ¢alismaya yakin bir say1
olarak 39 su kabagi genotipinde yapmis olduklar1 ¢alismada 20 SCoT primeri
kullanarak 161 skorlanabilir bant elde ettikleri ve %82.61 oraninda polimorfizm
elde ettikleri belirtilmistir. Bu ¢aligmaya bakacak olursak yakin sayilarda genotip
ile ¢ok daha fazla primer kullanilmasina ragmen daha diistik bir polimorfizm orani
elde edildigi soylenebilir. Kobeissi vd. (2018)’nin 32 Chrysanthemum morifolium
bitki c¢esidinde 8 SCoT primeri ile genetik cesitliligi arastirmak icin yapmis
olduklar1 ¢aligmada PIC degerini 0.34 olarak bildirmislerdir. Belirtilen PIC degeri
bu calisma ile ¢cok yakin bir deger ¢ikmustir. Jalilian vd. (2018)’nin 30 Pyrus
bitkisinde genetik varyasyon degerlendirmesi i¢in 12 SCoT primeri ile yapmis
olduklar1 ¢aligmada skorlanabilir 87 bant elde ettiklerini ve 78’inin polimorfik
oldugunu bildirmislerdir. Toplam polimorfizm oran1 %95.9 olarak hesaplanmis ve
yine bu calismaya yakin degerlerden biri olarak kaydedilmistir. Golkar ve
Nourbakhsh (2019)’in 30 adet ¢orekotu genotipinde 12 SCoT primeri ile yaptiklari
calismada toplam polimorfizm oranin1  %81.75 olarak bildirmislerdir.
STRUCTURE analizi sonuglarinda ise c¢orekotu genotipleri 4 ayr1 grupta
degerlendirilmistir. Ilgili arastirmada kullanilan primer sayisi bu ¢alisma ile ayni
sayidadir. Polimorfizm oran1 ve UPGMA sonuglar1 agisindan degerlendirildiginde,
polimorfizm oraninin daha diisiik bulundugu ve kiimeleme analizinde olugan grup
sayisinin ¢ok yakin degerde oldugu goriilmektedir. Agarwal vd. (2019)’ in
yaptiklar1 ¢alismada 29 giil ¢esidinde 32 SCoT markérii ile genetik varyasyon
arastirmas1 yaparak toplamda 229 polimorfik bant elde ettiklerini ve %72.49
oraninda polimorfizm tespit ettiklerini bildirmislerdir. Primer basina ise ortalama
9.34 bant elde ettiklerini ve PIC degerinin 0.79 olarak hesaplandigim
belirtmislerdir. Bu ¢alismayla kiyaslandiginda polimorfizm orani ve primer basina
elde edilen ortalama bant sayis1 ¢cok daha diisiik bulunsa da PIC degeri bu ¢alismaya

gore daha yiiksek hesaplanmistir.

Huded vd. (2020)’in Hindistan gen bankasindan elde ettikleri 58 Coffea
canephora genotipi arasinda genetik ¢esitliligi belirlemek i¢in yiiriitmiis olduklari
calismaya bakacak olursak, toplamda 31 SCoT primeri kullanarak 507 skorlanabilir
bant elde ettikleri ve bu bantlardan yalnizca 225 bandin polimorfik bulundugunu

belirtmislerdir. Bu ¢alismaya kiyasla ¢ok daha fazla bant elde etmelerine ragmen
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polimorfik bant sayisi olduk¢a az bulunmus ve dolayisiyla toplam polimorfizm
orani oldukca diisiik olmustur. ilgili calismaya gore SCoT primerlerinin, bu
calismada 2 kati kadar daha verimli galistigi sOylenebilir. Coffea canephora
genotipinin de aralarinda bulundugu, Mishra vd. (2022)’in 20 farkli Coffea tiiriinde
yiiriitmiis olduklar1 bir bagka caligmaya da bakilacak olursa 36 SCoT primeri
kullanilarak 368 bant elde edilmis ve bu bantlardan yalnizca 192 bandin polimorfik
oldugu ve %52.17 oraninda polimorfizm elde edildigi belirtilmistir. Birbirini
destekleyen bu ¢alismalara bakilarak SCoT primerlerinin pelemir genotiplerinde,

Coffea genotiplerine gore daha fazla etkinlik gosterdigi soylenebilir.

Bu caligmaya yakin degerlerde yiiriitiilmiis olan bir bagka calismaya
bakacak olursak, Khodaee vd. (2021)’in 48 Aegilops triuncialis genotipinde genetik
cesitliligi belirlemek i¢in yiriitmiis olduklar1 ¢alismada, 14 SCoT primeri
kullanarak %90.74 oraninda polimorfizm elde ettikleri goriilmektedir. Gupta vd.
(2021)’in Hindistan’in farkli bolgelerinden 36 Ocimum genotipinde 18 SCoT
markorii ile yapmis olduklar1 ¢alismada polimorfizm oran1 %84.6, PIC degeri 0.65
ve Rp degeri 8.80 olarak elde edilmistir. Bu c¢alismaya gore daha diisiik
polimorfizm elde edilmesine ragmen PIC degeri daha giiglii ve Rp degeri yine bu
caligmaya gore daha diisiikk bulunmustur. Agarwal vd. 2019’ in SCoT8 primerinde
%23 dolaylarinda polimorfizm elde etmesi ve diger bazi1 aragtirmacilarin da
(Kobeissi vd., 2018) SCoT8 primerini diisiik polimorfizm gostermesi sebebiyle
tercih etmemesine karsin bu ¢alismada SCoT8 primeri %94.74 gibi bir deger ile

oldukea yiiksek etkinlik gdstererek ilgili calismalara, kars1 bir netice gostermistir.

Bu ¢aligmada bulgular1 degerlendirecek olursak, polimorfizm orani diger
calismalara gore ortalamadan fazla bir deger elde edilmistir. Materyal olarak
kullanilan pelemir genotipleri yabani olup bizzat dogal ortamlarindan toplanmasi
sebebiyle, kisa mesafelerde dahi varyasyon gostermesi ve yiiksek oranda
polimorfizm elde edilmesi normaldir. Bhattacharyya vd. (2013)’in ayn1 sekilde
Hindistan’in farkli bolgelerinden toplanmis 60 yabani orkide genotipinde tespit
ettikleri %92.62 polimorfizm orani, Yadav ve Malik (2016)’ in Kuzey Hindistan
kokenli farkli bolgelerden toplanan 14 Foeniculum vulgare genotipinde elde
ettikleri %85.69 polimorfizm orani, Bhawna vd. (2017)’in Hindistan’in farkli
bolgelerinden toplanmis olan 39 su kabagi genotipinde elde ettikleri %82.61
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polimorfizm orani ve Golkar ve Mokhtari (2018)’in diinyanin farkli bolgelerinden
100 aspir genotipinde SCoT primerlerini kullanarak elde etmis olduklari yiiksek
polimorfizm orani, dogal ortamdaki varyasyonu ve bu calismay1 destekler
niteliktedir. Pelemir bitkisinde daha 6nce yapilmis olan molekiiler bir ¢aligmaya
literatlir arastirmasinda rastlanilmamustir. Bitkimiz heniiz yeni kiiltiire alinan bir
bitki olup ilk gesit tescil tarihi 2017 olarak kaydedilmistir. Pelemir bitkisi ile ilgili
molekiiler ve genel anlamda yapilmis olan en genis kapsamli genetik ¢esitlilik

belirleme c¢alismasidir.
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6. SONUC VE ONERILER

Bu calismada, yiiksek polimorfizm goésteren SCoT markor yontemi
kullanilarak, Tiirkiye dogal florasindan toplanmis olan 42 pelemir genotipi ve 2
tescilli ¢esitte genetik yakinlik-uzaklik iligkilerini  belirleme {izerine
odaklanilmistir. Onceki kisimlarda da belirtildigi gibi pelemir bitkisinde daha énce
molekiiler alanda yapilan bir ¢alisma tespit edilmemistir. Tiirkiye’nin pelemir
genotipleri iizerine yapilmis olan bu ilk ve kapsamli genetik ¢esitlilik caligsmasi
1slahgilara oldukea fayda saglayacaktir.

Molekiiler ¢aligmalar sonucu deneme yapilan 36 SCoT primerinden, €en
giiclii ve polimorfik bulunan 12 SCoT primeri (SCoT3, SCoT5, SCoT8, SCoT16,
SCoT20, SCoT21, SCoT23, SCoT26, SCoT27, SCoT29, SCot30 ve SCoT31)
secilmis ve ¢calismaya alinmistir. Yapilmis olan goriintiillemeler sonucunda pelemir
bitkisinde genetik varyasyon belirlemek i¢in, secilmis olan primerlerin uygun
oldugu soylenebilir.

Tiirkiye dogal florasindan toplanmig olan pelemir genotiplerinin molekiiler
karakterizasyonu ve 1slah materyalinde kullanilacak genotiplerin belirlenmesi i¢in
yiritiilmiis olan bu c¢alismada, SCoT primerleri ortalama %91.8 oraninda
polimorfizm ile yiiksek etkinlik gostermistir. Nei (1978)” gore genetik uzakliklara
bakilacak olursa, 0.0866 genetik uzakligi ile birbirine en yakin iki genotip
G47(Kahramanmaragl) ve G49 (Kahramanmaras3) genotipleri ve 0.6630 genetik
uzakligi ile birbirine en uzak iki genotip G84 (Mus1) ve G67 (Mardin2) genotipleri
olarak hesaplanmigtir. Islah materyali olarak, varyasyon olusturmasi agisindan
birbirine en uzak bulunan genotiplerinin kullanilmasi, DNA analizleri yapilarak
tiim yerel genotiplerin tiiriine 6zgii DNA parmak izi alinarak kayit altinda tutulmast,
Pelemir materyallerinden edinilen DNA ornekleri ile SNP’ler elde edilmesi ve
Sekanslamayla Genotipleme (GBS) programlariyla da SNP arayislarinin
stirdiiriilmesi, Bunlarin yaninda, pelemir 1slah programlarinda ileri zamanli kaynak

olusturacak pelemir gen haritalarinin olusturulmasi da 6nerilmektedir.
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