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0z
Amag: Bu calismada molekiler markdrlerden SSR teknigi kullanilarak zeytin
cesitleri arasindaki farkhliklarin ortaya konulmasi amaglanmistir.

Materya ve Yontem: Calisma kapsaminda yerel fidan yetistirme firmalarindan
temin edilen zeytin fidanlari molekdler analizler icin kullaniimistir. Bu amagla zeytin
cesitlerine ait numuneler uygun kosullarda alindiktan sonra Isparta Uygulamali
Bilimler Universitesi Ziraat Fakiiltesi Tarimsal Biyoteknoloji Laboratuvarinda
molekdler analizleri gerceklestirilmistir.

Arastirma Bulgulari: SSR markorleri ile yapilan analizler sonucunda UPGMA
metoduna gore zeytin cesitleri arasinda yapilan analizde iki ana grup ve %70
benzerlik ortaya gikmistir. ilk ana grup kendi iginde 3 alt gruptan meydana gelmistir.
ilk grupta ‘Gemlik’, ‘Domat’ ile ‘Kalamata’, ikinci grupta ‘Ayvalik’, ‘Arbequina’ ile
‘Cekiste’ ve (glncli grupta ‘Sari ulak’ yer almistir. |kinci ana grup 2 alt gruba
ayrilmigtir. ik alt grubu ‘Yamalak saris’ ve ‘Manzanilla’ olustururken, ikinci alt
grupta ‘Memecik’ yer almistir. Toplam allel sayisinin 113, spesifik allel sayisinin 44
adet oldugu ve bant blyukligunin ise 180 ile 297 bp arasinda degistigi
belirlenmistir. Polimorfik bilgi icerigi (PBi) 0,515 ile 0,83 arasinda degisim
gostermistir.

Sonug: Tirkiye'de zeytin turine ait SSR bulgulari, bélgede bundan sonraki islah
calismalarina ebeveyn segiminde bir basamak olusturmada, zeytin genotiplerinin
yayilma alanlarinin belirlenmesinde, genetik koleksiyonlarin kargilastirimasinda ve
zeytin genotiplerinin karakterizasyonunda kullanilabilir.

ABSTRACT

Objective: In this study, it is aimed to determine the differences among olive
cultivars by using SSR technique among molecular marker techniques.

Material and Methods:The olive seedlings obtained from the local seedlings
production firms were used for the molecular analysis. For this purpose, the leaf
samples of olive cultivars were taken under suitable conditions and the molecular
analyzes were carried out at the laboratory of the Agricultural Biotechnology
department, The Collage of Agriculture, Isparta University of Applied Sciences.

Results:As a result of the analyses with SSR markers, two main groups emerged
between olive cultivars according to the UPGMA method and they demonstrated
70% similarity. The first main group consisted of 3 sub-groups. While ‘Gemlik’,
‘Domat’ and ‘Kalamata’ formed the first sub-group, ‘Ayvalik’ and ‘Arbequina’ were in
the second sub-group, and ‘Sari ulak’ was in the third sub-group. The second main
group was divided into 2 sub-groups. While the first sub-group contained ‘Yamalak
saris’ and ‘Manzanilla’, the second sub-group had ‘Memecik’. The total and specific
numbers of alleles were determined as 113 and 44, respectively, and the band
sizes ranged from 180 to 297 bp. Polymorphic information content (PBI) changed
between 0.515 and 0.83.

Conclusion:The results obtained could be used in the characterization of the olive
genotypes, in choosing the suitable parents in breeding programs, in the
determination of the distibution areas of olive genotypes and in the comparison of
genetic collections of olive.
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GiRIiS

Akdeniz kaltirindn bir semboli olan zeytin (Olea europaea L.), tarih boyunca bélgede kurulan
uygarliklarin temelini olusturmustur. Zeytinin anavataninin ve gen merkezinin Glineydogu Anadolu
Bolgesi'ni de icine alan Yukari Mezopotamya oldugu ifade edilmektedir (Ozkaya et al. 2006). Sonraki

yillarda yapilan ¢alismalarla Hatay, Kahramanmaras ve Mardin seridinde zeytin agacinin en alt turtne
rastlanmis olmasi bu gortsu desteklemektedir (Gileg ve srk. 2010).

Zeytin, yaklasik olarak 30 cins ve 600 tur ihtiva eden Oleaceae familyasina (ailesine) aittir.Olea
cinsi, europaea tirl ve sativa alt tiriine (subspecies) ait olan ve diger bir alt tir oleaster’e ait olan yabani
zeytinden ayirt edilen kultir zeytini, Akdeniz cevresinde yayllmis durumdadir. Olea europaea’nin
Ozelliklerinin farklilasmasi ve kendiliginden nesilden nesile gegmesi sonucunda tiredigi séylenmektedir
(Ozkaya et al. 2006; Giile¢ ve ark. 2010).Olea europaea’ya ait mevcut tlrler gok fazladir. 2000’den fazla
ceside sahip oldugu tahmin edilen zeytin kadar gesit zenginligi olan ¢ok az kltir bitkisi oldugu séylenebilir.

Daha biylk meyveli, daha fazla yad orani igeren, zararlilara daha dayanikli gibi verimli genetik
olusumlarin 1slahina izin veren kultur sistemleri gelisirken, bazi gesitlerin kayboldugu ve yeni gesitlerin
dogal olarak nesilden nesile gegmesi ile kendiliginden olustugu da bir olasiliktir. Ozellikle zor iklim
kosullarinda, gerek disaridan gen akisi, gerekse yeni genlerle dejenere olmus (dedismis) 0zel gesitlerin
mevcudiyeti sebebiyle tirler kendi kendine olugsabilmektedir (Akansu, 2008).

Bitkilerdeki genetik varyasyonlarin belirlenmesi ve bunlarin siniflandiriimasinda 6ncelikli olarak
morfolojik, fizyolojik ve sitolojik 6zellikler kullaniimis olup, daha sonra bu asamayi daha da kisaltmak ve
varyasyonu daha iyi ortaya ¢ikarmak amaci ile biyokimyasal markérler gelistirilmistir. Béylece molekiler
seviyede ¢alismalar hiz kazanmistir (Scarano et al. 2002).

Son yillarda meydana gelen teknolojik gelismeler ile molekiler markérler meyveciligin gelistiriimesi
ve korunmasi amaciyla birgok calismada kullaniimaktadir. Ginimizde molekller markorler diger
bitkilerle benzer sekilde meyvelerde; genotipik tanimlama, sistematik karakterizasyon, QTL (Quantitative
Trait Loci) genetik haritalamasi, markor destekli seleksiyon (MAS) ve genetik kaynaklarinin belirlenmesi
ile korunmasi gibi konularda kullaniimaktadir (Andersen and Libberstedt, 2003; Aka Kacar, 2004; Vardar
Kanlitepe ve ark. 2010). MAS ile yapilan islah c¢alismalari 6zel bir fenotipik karaktere indirilebilmekte,
islah ¢alismalari daha kisa sirede ve daha az isglcu ile tamamlanabilmektedir (Gupta and Rustgi, 2004).

Biyokimyasal (izoenzim) ve Rastgele Cogaltiimis Polimorfik DNA (RAPD) gibi DNA tabanli analizler
cok cesitli arastirici gruplari tarafindan yapilmistir (Pontikis et al. 1980; Quazzani et al. 1993; Bogoni et al.
1994; Fabbri et al. 1995; Trujillo et al. 1995; Claros et al. 2000; Ozkaya et al. 2004; Ozkaya et al. 2006).
izoenzimlerin transkripsiyon ve translasyon sonrasi degisimler géstermesi nedeniyle givenirliliginin az
olmasi ve RAPD tekniginin tekrarlanabilirliinin disuk olmasi, arastiricilari daha kesin ve glvenilir
sonuclar alabilecekleri teknikler (Basit Dizi Tekrarlari (SSR) ve Cogaltiimis Parga Uzunluk Polimorfizmi
(AFLP) gibi) kullanmaya zorlamistir. SSR (Simple Sequence Repeat) olarak bilinen mikrosatellit
markorler; uluslararasi veri paylasimi, ko-dominant ve kararli markér olmasi, yiksek polimorfizm
g6stermesi, bilgilendirici, tekrar edilebilir ve otomasyona uygun olusu, tirler arasi gegiskenlik dzelligini
barindirmasi ve bilgilendirici bir markér sistemi olmasindan dolayi 6n plana gikmaktadir (Weber and May,
1989; Yamamoto et al. 2001; Winsch and Hormaza, 2007).

Bu calismada 10 zeytin cesidi kullaniimis olup, 10 SSR markdrt ile genetik tanimlamalari
yapiimistir. Elde edilen genetik bulgular ile populasyon i¢i genetik benzerlikler, akrabalik dereceleri,
populasyona ait DNA kimlik bilgilerinin (allel verileri) tespit edilmesi amaclanmistir.

MATERYAL ve YONTEM

Bu calisma 2017 yilinda Isparta Uygulamal Bilimler Universitesi, Tarim Bilimleri ve Teknolojileri
Fakdltesi, Tarimsal Biyoteknoloji Laboratuvarinda gerceklestirilmistir. Arastirmanin materyalini Ontug
Fidancilik Tarim Uriinleri Gida Sanayi Ticaret Ltd. Sti firmasindan temin edilen 10 gesit olusturmustur. Bu
cesitler; ‘Ayvalik’, ‘Cekiste’, ‘Memecik’, ‘Sari ulak’, ‘Yamalak sarisi’, ‘Gemlik’, ‘Domat’, ‘Manzanilla’,
‘Arbequina’ ve ‘Kalamata”dir.
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DNA izolasyonu igin yaprak orneklerinin alinmasi

DNA izolasyonu igin hastalik ve zararlilardan uzak ve yeni agmakta olan geng¢ yapraklar
kullaniimigtir. Yapraklar uygun kosullarda laboratuvara getirildikten sonra DNA izolasyonuna kadar -80°C
de muhafaza edilmistir.

Zeytin DNA'si 50-60 mg yaprak materyalinden, CTAB (Cetyltrimethyl-ammonium bromide)
ekstraksiyon protokold kullanilarak izole edilmistir (Weising et al. 1991). DNA 6rneg@i TE tamponunda (1
M Tris-HCI pH 8.0, 0.5 M EDTA) ¢odzduridlmustir. DNA kalitesi ve konsantrasyonu her 6rnegin %1.2’lik
agaroz jel elektroforezinde kosturulan standart A-DNA’ larla mukayese edilmesi suretiyle ve de
spektrofotometre de (PG Instruments T80) 260 ile 280 nm dalga boylarinda okumayla kontrol edilmistir.

SSR analizi

Calismada daha 6nceden gergeklestirilen birgok arastirma kapsaminda kullanilan ve basarili
sonugclarin alindigi SSR primerleri arasindan segilen 10 SSR primer ¢ifti kullaniimigtir (Cizelge 1) (Fukino
et al. 2008).Yukarida belirtildigi sekilde her bir genotipten 6ziitlenen genomik DNA'lar 10 SSR primer
kombinasyonu (Fazio et al. 2003; Fukino et al. 2008) ile cogaltilmistir. PCR reaksiyonu toplam hacim 15
ul olacak sekilde asagidaki bilesenlerden meydana getirilmistir. Reaksiyon kosulu 1 ul DNA (20 ng DNA),
1 pl ANTP (0.1 mM dNTPs), 1.5 pl MgCl, (2.5 mM MgCl,)" 0.2 yl Tag DNA polimeraz (0.6 U Tag DNA
polymerase), 2 ul her bir primer (0.3 uM her bir primer), 1.5 yl (1 X ) PCR buffer ve 5.8 pl ddH,O
seklinde hazirlanmigtir.

PCR protokolii, 94 C'de 5 dk, ardindan 35 déngii olacak sekilde, 94 C'de 0.5 dk, 55 C'de 0.5 dk,
72°C'de 1dk ve son olarak 72'C’de 10 dk seklinde yapilmistir. PCR isleminden sonra PCR Urunleri % 2’lik
agaroz jel igerisinde 90 volt elektrik akimi altinda 1 saat 45 dakika streyle yuratilmustir (Dirlewanger et
al. 2002; Fathi et al. 2008).

Cizelge 1. Zeytin genotipleri igin kullanilan primer ciftleri

Table 1.The primer pairs used for olive genotypes

SSR Forward (ileri) Reverse (Geri)

GAPU103 TGAATTTAACTTTAAACCCACACA GCATCGCTCGATTTTTATCC
GAPU101 CATGAAAGGAGGGGGACATA GGCACTTGTTGTGCAGATTG
UDO099-011 TGACTCCCTTTAAACTCARCAGG TGCGCATGTAGATGTGAATATG
UDO099-012 TCACCATTCTTAACTTCACACCA TCAAGCAATTCCACGCTATG
GAPU47 GATCAGCTTAGTCTCATATTCTCTCTC CCTCGACTGATTTACACACCA

uDO 11 TET-CTTAACTTTGTGCTTCTC AGTGACAAAAGCAAAAGAC

uDO12 TCACCATTCn-AACTTCACACCA TCAAGCAATTCCACGCTATG
ubDO24 GGATTTATTAAAAGCAAAACATACAAA CAATAACAAATGAGCATGATAAGACA
DCA3 (FAM)CCAAGCGGAGGTGTATATTGTTAC TGCTTTTGTCGTGTTTGAGATGTTG
DCA4 (FAM)TTAACTTTGTGCTTCTCCATATCC AGTGACAAAAGCAAAAGACTAAAGC
DCA 09 TET-ATCAAAGTATCCTTCTCATTTCG GATCCIrCCAAAAGTATAACCTCTC
DCA16 TTAGGTGGGATTCTGTAGATGGTTG TTTTAGGTGAGTTCATAGAATTAGC
GAPU 59 CCCTGCTTTGGTCTTGCTAA CAAAGGTGCACTTTCTCTCG

GAPU 71 GATCATTTAAAATATTAGAGAGAGAGAGA  TCCATCCATGCTGAACTT
UDO099-008 AAAAACACAACCCGTGCAAT AAATTCCTCCAAGCCGATCT

Molekduler verilere ait analizler

Arastirmada kullanilan genotiplere ait genetik analizler Selli et al. (2007)de belirtildigi sekilde
gerceklestiriimistir. Buna gore; her lokusa ait allel sayisi (n), allel frekansi, beklenen heterozigotluk (He),
gozlenen heterozigotluk (Ho) orani, sessiz (null) allel frekansi (r) ve tespit olasiligi (Probability of Identity)
(PI) IDENTITY 1.0 (Wagner and Sefc, 1999) yazilim programi ile, benzerlik orani indeksi ise Microsat
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(Minch et al. 1995) programi kullanilarak tespit edilmistir. Genotiplere ait dendogram NTSYS (versiyon
2.02g, Exeter Software, Setauket, NY) yazilim programiyla olusturulmus ve goriintilenmistir. Dendogram
icin UPGMA (Unweighted Pair-Group Method using Arithmetic means) yontemi kullaniimistir.

ARASTIRMA BULGULARI

Zeytinde 10 SSR primer cifti kullanilarak genotipler arasindaki genetik farklilik belirlenmistir
(Cizelge 2). SSR analizi sonucunda toplam allel sayisi 113, spesifik allel sayisi 44 adet ve bant blyUkIigu
ise ortalama 180-297 bp arasinda belirlenmistir. Lokus basina allel sayisi 7-15 arasinda, ortalama 11,3
olarak belirlenmigtir. Ayrica, ¢odu primer cifti igin beklenen heterozigotlugun (He) go6zlenen
heterozigotluktan (Ho) daha yiiksek oldugu tespit edilmistir. DCA16 ve GAPU101 primerlerinde beklenen
heterezigotluk (He) gdzlenen heterozigotluktan (Ho) daha dusuk gordlmustur. En fazla allel sayisi DCA16
(15 adet) ve UDO99-011 (14 adet), en yuksek beklenen heterozigotluk UDO99-011 (0,86) ve UDO99-
012 (0,86) primer ciftlerinden, gézlenen heterozigotluk degeri ise DCA16 (0,859) primerinde tespit
edilmistir. Polimorfik bilgi icerigi (PBI) 0,515 ve 0,83 arasinda degisim gostermistir. En diisik PBI degeri
(0,515) UDO24 primer ciftinde, en yiiksek (0,83) ise UD099-008 ve UDO99-012 primer c¢iftlerinden elde
edilmistir. En dlsik tespit olasiigi (0,07) ile GAPU101 ve UDO99-012, en yuksek (0,811) GAPU59
primer ciftinde belirlenmistir. Dice benzerlik degeri kullanilarak cesit ve genotiplerin birbirleri ile olan
iliskilerini agiga ¢ikarmak icin gruplandirma analizi UPGMA metodu kullanilarak NTSYS-pc programi ile
yapilmistir (Sekil 1).

Elde edilen gruplandirmanin benzerlik degerleri 0.58-0.88 arasinda degismistir. Zeytin genotipleri
arasinda yapilan grup analizinde iki ana grup ortaya gikmistir. ilk ana grup kendi icinde 4 alt gruptan
meydana gelmigstir. ilk grupta ‘Gemlik’, ‘Domat’ ve ‘Kalamata’, ikinci grupta ‘Ayvalik’ ve ‘Arbequina’,
tiglincli grupta ‘Cekiste’ ve dérdlincii grupta ‘Sari ulak’ yer almistir. ikinci ana grup 2 alt gruba ayrilmistir.
ik alt grupta ‘Yamalak saris’’ ve ‘Manzanilla’, ikinci alt grupta ‘Memecik’ yer almistir. ‘Gemlik’ ve ‘Domat’
cesitlerini birbirlerinden ayirt edecek polimorfizmler Uretilememis ve bu iki ¢esit bir arada gruplanmistir.
Calismada ‘Gemlik’-'Domat’ ve ‘Kalamata’, ‘Ayvalik’ ve ‘Arbequina’, ‘Yamalak sarisi’ ve ‘Manzanilla’
arasinda yakin korelasyon oldugu gdzlemlenmistir. Zeytinde genotipler igin benzerlik matriksi Dice
coefficient metodu kullanilarak NTSYS-pc programi yardimiyla hesaplanmistir. Tim genotipler
kullanilarak hesaplanan Dice coefficient degerleri Cizelge 3’de verilmistir.

Cizelge 2. Zeytinde SSR primer kombinasyonlarindan elde edilen allel sayisi, bant biyiklugl, gézlenen (Ho) ve beklenen (He)
heterozigotluk durumu, tespit olasiligi (TO) ve polimorfik bilgi iceridi (PBIl ) degerleri

Table 2. The number of alleles, the size of bands, the observed (Ho) and expected (He) heterozygosity, the probability of identity
(TO) and polymorphic information content (PBI ) obtained from SSR primer combinations in olive

Spesifik Allel  Bant Biiyiikligi

Primer Allel sayisi Sayisi (bp) Ho He TO PBI
UDO99-008 12 5 219-419 0.672 0.714 0.09 0.83
DCA4 10 3 149-390 0.74 0.85 0.36 0.613
GAPU59 7 3 214-306 0.62 0.74 0.811 0.73
GAPU103 11 5 144-313 0.712 0.801 0.274 0.650
GAPU47 9 3 134-246 0.60 0.62 0.34 0.564
GAPU101 12 5 146-205 0.724 0.711 0.07 0.79
DCA16 15 5 119-172 0.859 0.831 0.074 0.81
UD099-011 14 6 201-288 0.64 0.86 0.08 0.81
UDO99-012 12 5 291-368 0.66 0.86 0.07 0.83
ubDO24 11 4 184-266 0.65 0.68 0.33 0.515
Toplam 113 44

Ortalama 11.3 4.4 180-297 0.688 0.767 0.25 0.71
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Sekil 1. SSR primer ciftleri ile zeytin genotip/gesitlerinin UPGMA metodu ile gruplandiriimasi.
Figure 1. The classification of olive genotypes/cultivars based on UPGMA method with SSR primer combinations.

Cizelge 3. Zeytin genotipleri arasinda Dice coefficient metoduna gére hesaplanan benzerlik degerleri

Table 3. The similarity values among olive genotypes calculated based on Dice coefficient method

Gemlik Kalamata Sari ulak er;ﬁ\;?k Manzanilla Memecik Ayvallk Domat Arbequina Gekiste
Gemlik 1,00
Kalamata 0,84 1,00
Sari ulak 0,80 0,76 1,00
Jyamalak 064 076 0,64 1,00
Manzanilla 0,62 0,70 0,66 0,86 1,00
Memecik 0,66 0,66 0,58 0,74 0,76 1,00
Ayvalik 0,70 0,70 0,62 0,70 0,68 0,76 1,00
Domat 0,88 0,84 0,68 0,68 0,70 0,66 0,82 1,00
Arbequina 0,80 0,72 0,72 0,64 0,58 0,66 0,82 0,80 1,00
Cekiste 0,72 0,80 0,72 0,72 0,66 0,62 0,62 0,72 0,76 1,00

Bulunan benzerlik katsayilari 0.58-0.88 arasinda degisim gOstermistir. Elde edilen en dusuk
degerler ‘Sar ulak’ ve ‘Memecik’ ile ‘Manzanilla’ ve ‘Arbequina’ arasinda 0.58 olarak belirlenmistir.
‘Domat’ ve ‘Gemlik’ arasindaki benzerlik katsayisi 0.88 olarak en yiksek benzerlik dederi olarak tespit
edilmistir. ‘Manzanilla’ ve ‘Yamalak sarisi’ arasindaki benzerlik katsayisi 0.86, ‘Gemlik’ ve ‘Kalamata’
arasinda 0.84 olarak belirlenmistir. Benzerlik katsayilari 0.58 olan 2 adet, 0.62-0.68 arasinda degisen 16
adet, 0.70-0.76 arasinda 17 adet, 0.80-0.88 arasinda 10 adet 6rnek bulunmustur. En yilksek sayida
benzerlik katsayisina 0.70-0.76 dederleri arasinda ulasiimistir.

TARTISMA ve SONUC

Zeytinde GA/CT 'ce zenginlestiriimis kitliphaneler kullanilarak, gercek anlamda ilk SSR lokuslari 2002
yilinda tespit edilmigtir. 20 SSR lokusunun tespit edildigi ¢calismada, arastiricilar 20 zeytin genotipinde
bunlari kullandiklarinda toplam 57 adet allele ulasirlarken, 10 lokusda polimorfizm yakalamislardir (Carriero
et al. 2002). Bu galismada zeytin genotiplerinin akrabalik iligkilerini belirlemek amaci ile SSR molekiler
markor teknidi kullanilmis olup, 10 zeytin genotipinin molekuler karakterizasyonu yapilmisg, genotipler
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arasindaki genetik iliski ortaya konulmustur. Molekdler incelemeye alinan 10 zeytin genotiplerinin birbirleri
icerisinde benzerlikleri olmasiyla birlikte farkliliklari da ortaya ¢ikmistir. Calismada toplam allel sayisi 113,
spesifik allel sayisi 44 adet ve bant blylkligli ise ortalama 180-297 bp arasinda belirlenmistir. Lokus
basina allel sayisi 7-15 arasinda, ortalama 11,3 olarak belirlenmistir. Ayrica, cogu primer ¢ifti icin beklenen
heterozigotlugun (He) goézlenen heterozigotluktan (Ho) daha yiksek oldugu tespit edilmistir. Benzerlik
dendrogrami incelendiginde galismada kullanilan cesitlerin en az % 70 oraninda benzerlik gosterdigi
belirlenmigtir. Zeytin cesitleri arasinda yapilan analizde iki ana grup ortaya ¢ikmistir. ilk ana grup kendi
icinde 3 alt gruptan meydana gelmigtir. ‘Gemlik’ ve ‘Domat’ ¢esitlerini birbirlerinden ayirt edecek
polimorfizmler Uretilememis ve bu iki ¢esit bir arada gruplanmistir. ‘Cekiste’, ‘Sari ulak’ ve ‘Memecik’ gesitleri
tek basina bir alt grup olusturmustur. Calismada ‘Ayvalik’ ve ‘Arbequina’, ‘Yamalak saris’’ ve ‘Manzanilla’
arasinda yakin korelasyon oldugu gézlemlenmistir.

Farkh tir ve gesitlerde gergeklestirilen diger calismalarda da benzer sonuglar elde edildigi gibi farkli
sonuglar da elde edilmistir. Kuzey italya bélgesinde yetistirilen bazi zeytin gesitlerinin morfolojik ve genetik
karakterizasyonunu yapan Rotondi et al. (2003), SSR ve AFLP markor verileri ile morfolojik verilerin
benzerlik gosterdigini, morfolojik ayrimlarla tanimlanamayan sinonim ve homonimlerin DNA markérleri
araciigi ile ayirt edilebildiklerini ortaya koymuslardir (Belaj et al. 2001). Frontoio’'nun genomik
kitiphanelerinde AC/GT ve AG/CT zengin tekrarlarin oldugu 52 SSR primeri 60 klon UGzerinde ¢aligiimis ve
ayni zamanda parmak izi teknigi uygulanmistir (Cipriani et al. 2002). Portekiz’den 30 genotip ve Akdeniz
Ulkelerinden 8 genotipin genetik farkliigini belilemek amaciyla ISSR, SSR, AFLP teknikleri kullaniimig, bant
goruntlleri ve allel degerleri UPGMA istatistik programina gore analiz edilmis ve dendogram cizilmistir. 38
genotip birbirinden ayirt edilmistir (Gemas et al. 2004). DNA parmak izine dayali SSR g¢alismasinda;
Sicilya’nin 7 bdlgesinden toplanan 30 zeytin genotipi GAPU, UDO, DCA serisine ait 12 floresan isaretli
primerler kullanilip otomatik kapiller elektroforez sistemi ile par¢a uzunluklari standart gesitlere gore
saptanmistir. Elde edilen verilere gére 2 genotip sinonim olarak belirlenmistir (La Mantia et al. 2005). Olea
europaea L. gesitlerinde genetik iligkiyi incelemek icin toplam 11 polimorfik mikrosatellit belirteglerin
kullanildigi calismada, lokus basina allel sayisi 6 ila 21 arasinda degismis ve ortalama 11 allel tespit edilmis
ve her belirtecle genotipler arasinda yiksek genetik gesitlilik gdzlenmistir. 3 mikrosatellit belirtecin 20 zeytin
gesidini ayirt etmek icin yeterli oldugu sonucuna variimis ve toplam 129 tekrarlanabilir bant Uretilerek gesitler
9 gruba kimelenmigtir. Homonimler ve ayni katiimlarin arasindaki allel farkhliklari tespit edilmigstir
(Abdessemed et al. 2015). Sicilya zeytin genotiplerinin genetik farkhliklarini belirmek icin DNA parmak izine
dayali SSR calismasinda; GAPU, UDO, DCA serisine ait 12 floresan isaretli primerler kullanilip otomatik
kapiller sekans sistemi ile par¢a uzunluklari standart ¢esitlere goére saptanmistir. Elde edilen verilere gore 2
genotip sinonim olarak belirlenmistir (La Mantia et al. 2005).

Bu calismadan elde edilen sonuglar, zeytin genotiplerinin yayilma alanlarinin belirlenmesinde,
genetik koleksiyonlarin karsilastiriimasinda, zeytin genotiplerinin karakterizasyonunda ve gelecekte
yapilacak islah programlarinda ebeveyn secgiminde kullanilabilme 6zelligine sahiptir. Son yillarda PCR’a
dayali yeni markér sistemlerinin gelistiriimesi pek c¢ok bitki tiriinde oldugu gibi zeytin meyvesinde de
yapilacak olan molekdler islah calismalarinda stratejik rol oynayacaktir. Teknolojinin gelismesi ile analiz
basina harcanan emek ve maliyet azalacaktir. Bunun sonucu olarak islah sireci kisalarak caligilan
meyvelere ait daha kesin ve detayli bilgiler elde edilecektir.
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