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Oz: Bu arastirma, Sityemez-1 ceviz cesidinden serbest tozlanma sonucu elde
edilen tohumlarla ¢ogaltilmis genotiplerin birbirleriyle ve ana c¢esit ile olan
fenolojik ve genetik farklilik seviyelerini belirlemek amaciyla yapilmigtir.
Fenolojik olarak, yapraklanma ve yaprak dékiim dénemleri incelenmistir. Genetik
farkliliklarin belirlenmesinde ise 12 Basit Tekrarli Diziler Arasi Polimorfizm
(ISSR) ve 5 Dizi iliskili Cogaltilmis Polimorfizm (SRAP) primeri kullanilmistir.
Arastirmada yapraklanma ve yaprak dokiim baslangic Ozellikleri yoniyle
genotiplerin ana ¢eside gore genelde daha ge¢ aktif duruma gectikleri
gozlemlenmistir. Tiim genotiplerde, yapraklanma baslangic donemlerinin 60 gun,
yaprak dokiim baglangi¢ donemlerinin ise 44 giin gibi uzun bir periyoda yayildigi
belirlenmistir. Fenolojik gézlem sonuglar1 Uzerinden ana geside gore genotiplerin
benzerlik seviyeleri smiflandirilmistir.  Yapraklanma baglangic  doénemleri
yoniinden ana geside gore genotiplerin, %18’i “Cok yakin”, %12’si “Yakin”,
%19’u “Orta”, %18’i “Uzak” ve %33’ ise “Cok uzak” kategoride yer almislardir.
Yaprak dokim baglangi¢ donemlerine gore ise genotiplerin; %48’ inin “Cok yakin”,
%20’sinin “Yakin”, %25’inin “Orta”, %3’Undn “Uzak” ve %4’(niin ise ana ¢eside
gbre “Cok uzak” kategoride yer aldiklari belirlenmigtir. Genetik analizlerde
genotiplerin birbirine benzerlik oraninin %50 ile %99 arasinda degistigi ve
polimorfizm oraninin %93.3 oldugu tespit edilmistir. Arastirmada kullanilan ceviz
popiilasyonlarinin ana bitkiye gére hem fenolojik hem de genetik olarak dnemli bir
cesitlilige sahip oldugu ve bitkisel gen kaynaklarinin yonetiminde fenolojik ve
molekiiler verilerin birlikte kullanilmasinin 6nemli oldugu goérulmiistiir.
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Abstract: This research was carried out to determine the phenological and
genetic difference levels of open-pollinated F1 progenies of Siityemez-1 cultivar
in walnut. Phenologically, leafing and defoliation periods were examined. In
determining genetic differences, 12 ISSR and 5 SRAP primers were used. In this
study, it was observed that the progenies became active later than their parent in
terms of leafing and defoliation initial characteristics. In all progenies, leafing
onset periods were determined to extend over a long period of 60 days and
defoliation onset periods were 44 days. The classification has been made by
considering the results of phenological observations. According to the main
cultivar in terms of leafing, 18% of genotypes are “Very close”, 12% are “Close”,
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Keywords 19% are “Medium”, 18% are “Far” and 33% are “Very Far”. According to the

first defoliation periods, genotypes; It was determined that 48% of them were in
Walnut, the category of “Very close”, 20% of them were “Close”, 25% of them were in
Phenological, the “Medium”, 3% were in the “Far” and 4% were in the “Very Far” category. In

:\igll:,é:ular genetic analysis, it was determined that the similarity rate of genotypes varied

SRAP. between 50% and 99% and the rate of polymorphism was 93.3%. It has been
observed that the walnut populations used in the study have a significant diversity
both phenologically and genetically compared to the main plant and that it is
important to use phenological and molecular data together in the management of
plant gene sources.

“"Bu makale Yiiksek Lisans tez caligmasindan elde edilmistir.
1. Giris

Diploit ve 32 kromozoma sahip olan ceviz (Woodworth, 1930) botanik olarak monoik bitkiler
grubunda yer alir. Ceviz genotiplerinde ¢ok azda olsa homogami ¢igeklenme durumu goériillmekle
birlikte dikogami ¢iceklenme 6zelligin yaygindir. Bundan dolay1 ceviz gesitleri ¢ok biiyiik oranda
yabanci tozlanmaktadir. Ceviz bazi meyve tiirlerine gore hem ¢ogaltimi hem de yetistiriciligi
bakimindan daha uzun zaman ve emek isteyen bir meyve tiiriidiir. Cevizin heterozigot yapiya sahip
olmasi bu tiiriin ismine dogru olarak ¢ogaltilmasint nerdeyse imkansiz kilmaktadir. Bu durum dretim
acisindan olumsuz bir etki olusturmasina karsilik, 1slah¢ilar agisindan 6énemli bir genetik varyasyon
saglamaktadir. Ancak cevizin genglik kisirlig1 siiresinin uzun olmasi, 1slah ¢aligmalarini kisitlayan diger
bir olumsuz durum olarak degerlendirilmektedir. Son yillarda biyoteknolojik yontemlerdeki hizli
ilerleme, 1slah siiresinin kisalmasina 6nemli katkilar sunmaktadir.

Bitki 1slahgilar1 morfolojik ve molekiler markorleri birlikte kullanarak, genetik ¢esitliligi
belirleme, filogenetik galismalar ve genom haritalarinin olusturulmasi gibi konularda yiksek etkinlikte
caligmalar yapmaktadir (Reddy ve ark., 2002; Ekincialp ve Kazankaya, 2012; Eser ve ark., 2019). ISSR
markor teknigi yiksek oranda polimorfizm igermesi, diisiik maliyeti, daha kisa zamanda sonug vermesi,
genotiplerin orijinlerinin ve genetik ¢esitliligin belirlenmesi gibi konularda etkili bir sekilde
kullanilmaktadir (Potter ve ark., 2002; Pollegioni ve ark., 2003; Christopoulos ve ark., 2010; Malvolti
ve ark., 2010). Diziler Aras1 Cogaltilmis Polimorfizm (SRAP) primerlerinin sekanslanmasinin kolay
olmasi, giivenilirligi, maliyetinin ucuz ve tekrarlanabilirliginin yiksek olmasindan dolay:1 istiin
oOzelliklere sahiptir.

Ceviz gibi yabanci tozlanan ve heterozigot yapida olan meyve tiirlerinde tohumla ¢ogaltmada
elde edilen genotiplerde genetik varyasyonun ¢ok dnemli seviyede oldugu bilinmektedir (Ozcan ve
Sutyemez, 2017). Cevizde gesit 1slahinda ge¢ yapraklanma en 6nemli fenolojik 6zelliklerden biridir. Bu
yuzden bir ceviz genotipinde, verim, kalite 6zelliklerinin iistiin olmas1 yaninda ge¢ yapraklanma ve
yapraklarin erken dokiimiilmesi istenir (Tulecke ve McGranahan, 1994; Germain ve ark., 1999;
Sutyemez, 2016).

Bu caligmada, Sutyemez-1 ceviz ¢esidinden serbest tozlanma sonucu elde edilen tohumlarla
cogaltilmis genotiplerin, fenolojik 6zelliklerinin belirlenmesinin yan1 sira ISSR ve SRAP markor
teknikleri kullanilarak molekiiler karakterizasyonun yapilmasi ve ana gesit ile aralarindaki genetik
iligkilerin belirlenmesi amaglanmstir.

2. Materyal ve Yontem

Aragtirmada, ana ¢esit olarak “Sltyemez-1” ve bu ceside ait serbest tozlanmis tohumlardan elde
edilen 95 F1 bitkisi materyal olarak kullanilmistir.

2.1. Fenolojik gozlemler

Arastirmada ceviz genotiplerinin fenolojik farkliliklarini belirlemek amaciyla yapraklanma ve
yaprak dokiim baslangiglari gibi dzellikler IPGRI’de (1994) yer alan parametrelere gore belirlenmistir

(Cizelge 1).
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Cizelge 1. Fenolojik ozelliklerin belirlenmesinde kullanilan tanimlamalar

Ozellikler Tanimlamalar

Tepe tomurcuklarinin %50’si patlayarak yesil yapraklarin agiga ¢iktig:
tarih
Yaprak dokim tarihi Bitki tizerindeki yapraklarin tamaminin dokiildiigii tarih

Yapraklanma tarihi

Kaynak: IPGRI, 1994
2.2. Molekuler analizler

Bu arastirmada, net ve tekrarlanabilir sonuglar vermesi, birbirine yakin genotipleri daha iyi
ayirmasi, daha uygulanabilir olmasindan dolay1 ISSR ve SRAP markor teknikleri kullanilmastir.

Molekdler analizlerde kullanilacak cevizlere ait yaprak orneklerinin genc ve saglikli olmasina
dikkat edilmistir. Toplanan yapraklar %70’lik alkol ile saf sudan gecirilerek kuru buz igerisinde
laboratuvara getirilmis ve DNA izolasyonuna kadar -80°C’de muhafaza edilmistir.

Ceviz yapraklarina ait DNA izolasyonu Doyle ve Doyle’nin (1987) gelistirdigi Bardak’in (2012)
modifiye ettigi CTAB protokoliine gore yapilmistir.

Arastirmada ceviz genotipleri arasindaki genetik farkliliklar1 belirlemek amaciyla 12 adet ISSR
primeri ve 5 adet SRAP primer kombinasyonu Bardak ve Bolek (2012) tarafindan kullanilan ISSR ve
SRAP analiz yontemine gore yapilmistir. PCR driinleri %3’liikk agaroz jelde kosturulmus ve jel
gorlntuleri “1° ve ‘0’ olarak skorlanmigtir. Calismada kullanilan primerlerin polimorfizm bilgi icerikleri
skorlama sonucunda elde edilen verilere gore Excel’de hesaplanmistir (Laborda ve ark., 2005). Elde
edilen polimorfik bantlarin ‘1’ ve ‘0’ allel toplamlar1 yapilip her bandin ayr ayr allel frekanslar
asagidaki formiile gore hesaplanmigtir. Buradaki f i, i bandinin frekansini belirtmektedir.

PIC=1-Y(fi)2

Arastirmada ceviz genotipleri arasindaki benzerlik katsayisini belirlemek amaciyla Nei (1972)
indeksi POPGENE 3.2 paket programinda hesaplanmistir. Genotiplere ait dendogram ‘Unwieghted Pair
Group of Aritmetic Means’ (UPGMA) yontemine gére NTSYSpc v. 2.02 programi (Rohlf, 1998)
kullanilarak Dice indeksine (Dice, 1945) gore olusturulmustur.

Ceviz genotiplerine ait kiimeleme analizi Structure 2.3.4 paket programi kullanilarak
yapilmustir. Ideal grup sayisim belirlemek igin her bir K degeri 10 bagimsiz simiilasyon ile 1’den 10’a
kadar ¢alistirilmistir. Permiitasyon moddli ise 10.000 ile 100.000 araliginda secilmis ve grup sayisini
belirleyen Delta K degeri her bir K degeri igin 5 tekrar yapilarak hesaplanmigtir. Analiz sonuglari zip
dosyasinda arsivlenmis ve bu dosya “structure harvester” web sayfasia yiiklenerek ideal AK degeri
bulunmustur (Anonim, 2020).

2.3. Fenolojik ve genetik cesitliligin (varyasyon) siniflandirilmasi

Ana c¢eside gore genotiplerin fenolojik farkliliklarinin smiflandirilmas: Cizelge 2’ye gore
yapilmustir.

Cizelge 2. Ana ¢eside gore genotiplerin fenolojik farkliliklarinin siniflandirilmasi

Siniflandirma Sltyemez-1"den (gun olarak)
Cok yakin +0-4

Yakin +5-9

Orta +10-14

Uzak +£15-19

Cok uzak +20 ve Uzeri

*Sutyemez, 2019.

Bu arastirmada yapilan gézlem ve analizler sonucunda ana gesit ile ceviz genotipleri arasinda
¢ok 6nemli fenolojik ve molekiiler bulgular elde edilmistir (Cizelge 3; Sekil 2-4).
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3.1. Fenolojik Gozlemler

[lkbahar ge¢ donlarindan zarar géren meyve tiirleri igin ilk yapraklanma ya da ilk gigeklenme
donemleri oldukca 6nemli parametrelerdir. Ozellikle geg yapraklanma birgok ceviz 1slah galigmasinim
temel amaglarindan birini olusturmaktadir. Calisma kapsaminda kullanilan ceviz popiilasyonun ilk
yapraklanma donemleri acisindan oldukca ©Onemli bir varyasyona sahip oldugu belirlenmistir.
Aragtirmada kullanilan ceviz genotiplerinin fenolojik 6zellikleri ve ana g¢eside (Siityemez-1) gore
siiflandirilmasina ait sonuglar Cizelge 3’te verilmistir.

Arastirmada ebeveyn ceviz g¢esidinde yapraklanma baslangici 19 Mart tarihinde
gozlemlenirken, serbest tozlanma ile elde edilen 95 genotipin tamaminin ebeveyn geside gore farkli
tarihlerde yapraklanmaya basladiklar1 g6zlemlenmistir. Ana geside goére yapraklanma baslangig
doénemlerinin smiflandirilmasinda genotiplerin, %18’inin ‘Cok yakin’, %12’sinin ‘Yakin’, %19’unun
‘Orta” %18’inin *Uzak’, %33’Uniln ise ‘Cok uzak’ oldugu belirlenmistir. Ayrica ana gesitte yaprak
dokiim déneminin 24 Kasim tarihinde basladig: belirlenirken, 11 genotipin ana gesit ile yaprak dokim
donemlerinin ayni oldugu ve diger genotiplerin farkli zamanlarda yaprak dokiimiine basladiklari tespit
edilmistir. Ana g¢eside goére yaprak dokiim doénemlerinin siniflandirilmasinda genotiplerin %48’inin
‘Cok yakin’, %20’sinin ‘Yakin’, %25’inin ‘Orta’ %3’Unln ‘Uzak’, %4’inun ise ‘Cok uzak’ oldugu
belirlenmistir (Cizelge 3). Ceviz genotiplerinde yapraklanma baslangi¢ periyodunun 60 giine, yaprak
dokiim baslangi¢ periyodunun ise 44 giine yayildig1 belirlenmistir (Cizelge 3).

Fenolojik olarak yapraklanma ve yaprak dokim baslangic donemlerine ait bulgular
degerlendirildiginde ana cesit ile ceviz genotipleri arasinda ¢ok énemli fenolojik varyasyonun oldugu
belirlenmistir.

Siityemez ve Kagska (2006) tarafindan Kahramanmaras sartlarinda yiiriitiilen ¢alismada, 32 adet
yerli ve yabanci ceviz genotiplerine ait fenolojik gozlemler incelenmistir. Genotipler arasindan yaprak
dokiim baslangi¢ donemlerinin 23 Kasim ile 15 Aralik tarihleri arasinda gergeklestigi belirlenmistir.
Sltyemez-1 c¢esidinin ise 1-8 Aralik tarihleri arasinda yapraklarimi tamamen dokerek dinlenme
donemine girdigi belirlenmistir. Bu ¢alismada Siityemez-1 ceviz ¢esidinin yaprak dokiim baslangic
tarihi 24 Kasim olarak belirlenmis olup, aradaki farkin iklimsel faktorlerden kaynaklandig
diistiniilmektedir.

Bayazit tarafindan 2009 yilinda Hatay’da yiiriitiilen ¢alismada ceviz gesitlerine ait yapraklanma
donemleri incelenmistir. Yapraklanma baglangici 1 Nisan tarihinde Yalova 4, Sen 1 ve Tokat 1 ceviz
cesitlerinde gerceklesirken, en ge¢ yapraklanma baglangici 7 Nisan’da Yalova 1 ¢esidinde
gozlemlenmistir.

Bukiicl ve Sutyemez (2016) tarafindan Kahramanmaras sartlarinda yapilan ¢alismada farkli
ceviz ¢esit ve genotiplerin fenolojik 6zellikler belirlenmistir. Arastirmada “Sityemez-1” ¢esidine ait
yapraklanma baslangig tarihinin 22 Mart oldugu bildirilmistir. Bu ¢aligma ise ana gesit Siityemez-1 ceviz
¢esidine ait yapraklanma baglangicinin 19 Mart tarihinde basladigi goriilmektedir (Cizelge 3). Bu 6zellik
yonlyle her iki ¢alisma sonuglarinin uyum igerisinde oldugu goriilmektedir.
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Cizelge 3. Ceviz genotiplerinin fenolojik 6zellikleri ve ana ¢eside (Siityemez-1) gore siniflandirilmasi

Genotip 1 +13 Orta +4 Cok yakin Genotip 8 +9 Yakin 0 Cok yakin
Genotip 2 +24 Cok uzak -1 Cok yakin Genotip 9 +13 Orta -4 Cok yakin
Genotip 3 +20 Cok uzak +15 Uzak Genotip 10 +57 Cok uzak +14 Orta
Genotip 4 +1 Cok yakin +10 Orta Genotip 11 +36 Cok uzak 0 Cok yakin
Genotip 5 +19 Uzak -10 Orta Genotip 12 +1 Cok yakin 0 Cok yakin
Genotip 6 +26 Cok uzak -2 Cok yakin Genotip 13 +13 Orta -12 Orta
Genotip 7 +10 Orta +14 Orta Genotip 14 +20 Cok uzak +5 Yakin
Genotip 15 +25 Cok uzak +6 Yakin Genotip53  +2 Cok yakin +1 Cok yakin
Genotip 16 +46 Cok uzak -1 Cok yakin Genotip54  +13 Orta 0 Cok yakin
Genotip 17 +20 Cok uzak +9 Yakin Genotip55  +1 Cok yakin -11 Orta
Genotip 18 +19 Uzak +12 Orta Genotip56  +20 Cok uzak -1 Cok yakin
Genotip 19  +32 Cok uzak +10 Orta Genotip57  +18 Uzak +12 Orta
Genotip 20  +20 Uzak +9 Yakin Genotip58  +19 Uzak +10 Orta
Genotip21  +20 Cok uzak +10 Orta Genotip59  +2 Cok yakin +11 Orta
Genotip 22  +46 Cok uzak +4 Cok yakin Genotip60  +20 Cok uzak 0 Cok yakin
Genotip 23 +49 Cok uzak +5 Yakin Genotip 61 +18 Uzak +4 Cok yakin
Genotip24  +30 Cok uzak +9 Yakin Genotip62  +2 Cok yakin +4 Cok yakin
Genotip 25  +13 Orta +4 Cok yakin Genotip69  +14 Orta +5 Cok yakin
Genotip 26 +19 Uzak +4 Cok yakin Genotip 70 +15 Orta +9 Yakin
Genotip 27  +22 Cok uzak +9 Yakin Genotip71  +3 Cok yakin +3 Yakin
Genotip28  +19 Uzak -1 Cok yakin Genotip 72 +18 Uzak +5 Yakin
Genotip29  +32 Cok uzak +4 Cok yakin Genotip 73 +18 Uzak -12 Orta
Genotip30 +2 Cok yakin +4 Cok yakin Genotip 74  +24 Cok uzak +4 Cok yakin
Genotip 31 +41 Cok uzak 0 Cok yakin Genotip75 +9 Yakin -12 Orta
Genotip 32 +14 Orta +3 Cok yakin Genotip 76 +16 Uzak -2 Cok yakin
Genotip 33 +20 Cok uzak -1 Cok yakin Genotip 77 49 Yakin -1 Cok yakin
Genotip 34  +5 Yakin -2 Cok yakin Genotip78  +5 Yakin +5 Yakin
Genotip 35  +8 Yakin -1 Cok yakin Genotip 79  +16 Uzak -18 Uzak
Genotip 36 +7 Yakin -12 Orta Genotip 80  +14 Orta +20 Cok uzak
Genotip 37 +9 Yakin -4 Cok yakin Genotip81  +3 Cok yakin +10 Orta
Genotip 38 +13 Orta -1 Cok yakin Genotip 82  +16 Uzak +10 Orta
Genotip 39 +1 Cokyakm -5 Yakin Genotip 83  +3 Cok yakin +6 Yakin
Genotip40 -1 Cok yakin -1 Cok yakin Genotip 84  +14 Orta +12 Uzak
Genotip4l  +9 Yakin 0 Cok yakin Genotip 85  +16 Uzak +12 Uzak
Genotip 42  +1 Cokyakm -1 Cok yakin Genotip 86  +23 Cok uzak +7 Yakin
Genotip 43  +3 Cokyakn 0 Cok yakin Genotip 87 +13 Orta +9 Uzak
Genotip 44  +13 Orta -8 Yakin Genotip 88  +9 Yakin +11 Uzak
Genotip45  +8 Yakin +4 Cok yakin Genotip 89  +13 Orta +11 Uzak
Genotip 46 +49 Cok uzak -21 Cok uzak Genotip90 -1 Cok yakin +11 Uzak
Genotip 47  +2 Cokyakm 0 Cok yakin Genotip91 -3 Cok yakin 0 Cok yakin
Genotip 48 +11 Orta +9 Yakin Genotip 92 +22 Cok uzak +11 Uzak
Genotip49  +46 Cok uzak +10 Orta Genotip 93 +22 Cok uzak -2 Cok yakin
Genotip 50  +17 Uzak +4 Cok yakin Genotip94  +24 Cok uzak +12 Uzak
Genotip 51 +11 Orta +11 Orta Genotip95  +20 Cok uzak +9 Uzak
G . Slityemez-

enotip 52 +8 Yakin 0 Cok yakin 1 0 0 -

3.2. Molekuler analizler

Ceviz genotipleri arasindaki varyasyonun belirlenmesinde ISSR ve SRAP markdr teknigi
kullanilmagtir. Calismada 12 adet ISSR ve 5 adet SRAP primerleri kullanilmis olup sekizinden (5 ISSR
ve 3 SRAP) bant elde edilememistir. Calismada kullanilan 9 primerden 45 adet bant elde edilmis olup,
bu bantlarin 42 tanesinde polimorfizm goruliirken 3 bandin ise monomorfik oldugu belirlenmistir.
Kullanilan primerlere ait polimorfizm bilgi icerigi (PIC) %51 ile %99 degerleri arasinda farklilik
gostermistir. Calismada kullanilan ISSR primerlerine ait polimorfizm oraninin %93.3 oldugu
belirlenmistir. Arastirma sonucunda en fazla allel (7) iireten primerin ISSR 11 oldugu tespit edilerek,
ortalama allel sayisi ise 4.6 olarak hesaplanmistir (Cizelge 4).
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Sekil 1. ISSR 13 primerine ait bantlarin goriiniimii.

Potter ve ark. (2002) tarafindan 48 adet ceviz (Juglans regia) ¢esidi tizerinde ISSR markor
teknigi kullanilarak gesitler arasindaki genetik iliskiler incelenmistir. Yapilan bu ¢alismada 8 adet ISSR
primerinin sonucunda 54 bant elde edilmis ve elde edilen bantlarin 31’inin (%57) polimorfizm oldugu
belirlenmistir. Arastirmacilar, ISSR primerlerinin ceviz ¢esit ve genotipleri arasindaki genetik
farkliliklarin belirlenmesinde, RAPD teknigine gore daha fazla polimorfik bant olusturdugunu
bildirmislerdir. Farkli arastiricilar tarafindan ceviz g¢esit ve genotiplerinde ISSR teknigi kullanilarak
yapilan ¢aligmalarda polimorfizm oranlarinin %43 ile %72 arasinda degistigi belirtilmektedir (Potter ve
ark., 2002; Akcan, 2007; Pollegioni ve ark., 2008; Dogan ve ark., 2014; Najafi ve ark., 2014).

Kafkas ve ark. (2005) tarafindan yapilan calismada 21 ceviz gesit ve genotipinde 6 AFLP ve 2
SAMPL primer kombinasyonu kullanilmis, %50.4’1i polimorfik olmak {iizere toplam 230 bant elde
edilmistir. Caligmada Maras-18 ile Maras-46; KSU-5 ile Siityemez-1; Maras-12 ile Sityemez-2;
Kaman-3 ile Kaman-4 ve KSU-11 ile Maras-10 genotiplerinin yakin akraba olduklari saptanmustir.
Calisma sonucunda, SAMPL tekniginin AFLP teknigine gore cevizde akraba genotiplerin ayiriminda
daha iyi sonug verdigi belirtilmistir.

Cizelge 4. Calismada kullanilan ISSR primerlerinin allel sayilart ve PIC (polimorfizm bilgi igerigi)

degerleri
Say1 Primer adi Baz dizilimi Allel sayist PIC
1 ISSR 5 CACACACACACAG 4 0.99
2 ISSR 6 CACACACACACACAGT 4 0.95
3 ISSR 8 ACACACACACACACACACC 6 0.99
4 ISSR 9 ACACACACACACACACTG 4 0.99
5 ISSR 11 GAGAGAGAGAGAGAGATC 7 0.96
6 ISSR 12 GAGAGAGAGAGAGAGAGAC 4 0.51
7 ISSR 13 AGAGAGAGAGAGAGAGC 6 0.99
8 EM7 (F) GACTGCGTACGAATTCAA 4 0.99
MES5 (R) TGAGTCCAAACCGGAAG '
9 EM11 (F) GACTGCGTACGAATTTCG 3 0.85
ME12 (R) TGAGTCCAAACCGGGGT '

Bu aragtirmada, ceviz genotiplerine ait genetik varyasyon, Nei’ye (1972) gore hesaplanmistir.
ISSR ve SRAP analizleri sonucu olusturulan dendrogram (Sekil 2) incelendiginde, genotipler arasindaki
genetik benzerlik oraninin %50 ile %99 arasinda degisim gosterdigi belirlenmistir.

Ceviz genotipleri arasindaki genis benzerlik indeks araligi beklenen bir durumdur. Clinki ceviz
bitkisinde yaygin olarak goriilen dikogami nedeniyle genotipler arasinda genetik varyasyonun yiiksek
olmas1 beklenen bir sonugtur.

Dogan ve ark. (2014) tarafindan yUritilen bir arastirmada, yerli ve yabanci kokenli 62 ceviz
cesidi arasindaki genetik benzerligi belirlemek amaci ile ISSR ve RAPD markér tekniklerine ait 25°er
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primer, tim ceviz gesitlerine uygulanmistir. Markorlere ait genetik benzerlik katsayisinin ISSR
tekniginde 0.62 ile 0.94 oldugu belirlenirken, RAPD tekniginde ise bu degerin 0.63 ile 0.95 arasinda
yayillim gosterdigi belirlenmistir. Ayrica yapilan caligma sonucunda ISSR ve RAPD markor
tekniklerinin ¢esitler arasindaki genetik benzerligi belirlemede benzer sonuglar vermesine ragmen ISSR
tekniginin RAPD teknigine gore tekrarlanabilirlik agisindan daha istiin 6zelliklere sahip oldugu
belirlenmistir.

Orman (2018) tarafindan Atatiirk Bahge Kiiltiirleri Merkez Arastirma Enstitiisii’nde yiirtulen
caligmada 42 adet yerli ceviz genotipleri ISSR primerleri ile taranmis ve benzerlik oranlar1 %21 ile %83
arasinda degisim gosterdigi belirtilmistir.

Cevizde, degisik genotipler iizerinde yapilan genetik ¢alismada genotipler arasindaki benzerlik
indekslerinin Akcan’a (2007) gore 0.60 ile 0.93 arasinda, Ahmed ve ark.’na (2012) gore %12 ile %79
arasinda Najafi ve ark.’na (2014), gore 0.47 ile 0.88 arasinda, ve Vahdati ve ark.’na (2015) gore 0.56 ile
0.82 arasinda degistigi belirtilmistir.

Ceviz genotiplerinin ana ¢esit ve kendi aralarindaki molekiiler diizeyde farkliliklarinin
belirlenmesinde kullanilan UPGMA (Unweighed Pair Group Method of Aritmetic Averages), NTSYSpc
ver. 2.2 ve Structure 2.3.4 programlarindan elde edilen bulgular Sekil 3-Sekil 5°de verilmistir.

Elde edilen ISSR ve SRAP analiz sonuglarina gore 95 ceviz genotipinin 2 ana gruba ayrildigi
belirlenmis olup bu ana gruplarda kendi igerisinde birbirinden farkli gruplar olusturmustur (Sekil 2).
Genetik olarak, ana cesit ile 55 genotipin ayni grupta kiimelendigi, 40 genotipin ise diger grupta yer
aldig1 tespit edilmistir.

Ipek ve ark. (2019) tarafindan selekte edilen 8 ceviz genotipinin ISSR teknigi kullanilarak bazi
onemli ceviz cesitleri ile genetik benzerlikleri incelenmistir. Olusturulan UPGMA dendograminda en
yiiksek genetik benzerligin 0.491 ile 0.891 arasinda degistigi bildirilmistir.

Orman ve ark. (2017) tarafindan Genetik ¢esitliligini tespit etmek icin yapilan bir ¢alismada,
Tiirkiye’nin degisik bélgelerinden toplanan 154 ceviz genotip tizerinde, Dizileyerek Genotipleme (GBS)
isaretleyicileri kullanilmistir. GBS isaretleme yoOntemi toplamda 16.767 SNP (tek niikleotit
polimorfizm) markoérii liretmis olup, filtreleme isleminden sonra ceviz genotiplerinin genetik ¢esitlilik
analizi icin 13.611 adet polimorfik SNP markorii kullanilmistir. Elde edilen temel bilesenler analizi
sonugclari, calismada yer alan 154 ceviz genotipinin {i¢ gruba ayrildigini ortaya koymustur. Calismadan
elde edilen bilgiler 1s18inda, GBS isaretleyicilerin ceviz genotiplerinin ¢esitlilik analizi ve
degerlendirilmesinde etkili olarak kullanilabilecegi vurgulanmistir.

Bu aragtirmaya ait genetik bulgular {izerinden Structure 2.3.4 programinda ideal K degeri
hesaplanarak diyagram elde edilmistir (Sekil 3). Genotipler arasindaki genetik farkliligi belirlemek
amaciyla tekrar Structure 2.3.4 programinda kiimeleme analizi yapilmustir. Sekil 4’teki kimeleme
analizi sonucunun 2 farkl renk ile temsil edilmesi, genotiplerin 2 ana gruba ayrildigini ifade etmektedir
(Sekil 3; Sekil 4). Istatistiksel degerlendirilme amaciyla yapilan dendogram ve kiimeleme analiz
sonuclarinin birbiriyle tutarlik igerisinde oldugu goriilmektedir.
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073
Cosfficient

Sekil 2. ISSR ve SRAP molekiiler markor teknikleri ile olusturulan ana gesit ve 95 genotipe ait genetik
benzerlik dendogram.

Deltak = mean(|L"(K)]) / sd(L(K))

z
Sekil 3. ISSR ve SRAP
: ’ ¢ T ° 7 ¢ ° molekiiler
markor teknikleri ile

olusturulan ana cesit ve 95 genotipe ait Structure programinda elde edilen ideal AK degeri.
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Sekil 4. ISSR ve SRAP molekiiler markor teknikleri ile olusturulan ana ¢esit ve 95 genotipe ait
kiimeleme analiz sonuglar1 (AK=2).

4. Sonug

Bu arastirmada ana ¢esitten serbest tozlanma ile elde edilmis ceviz genotipleri ve Sutyemez-1
arasindaki fenolojik ve genetik iligkiler ortaya ¢ikarilmigtir. Her iki yontemden de elde edilen veriler
ayr1 ayr1 degerlendirilerek karsilastirilmistir.

Aragtirmada Siityemez-1 ceviz ¢esidinin tohumlarindan elde edilen genotiplerin hem ana gesit
ile hem de kendi aralarinda, fenolojik ve genetik olarak 6nemli bir varyasyonun oldugu tespit edilmistir.

Ana (ebeveyn) gesit ve genotiplerin fenolojik gozlemleri mukayese edildiginde genelde
genotiplerin ana ¢eside gore yapraklanma ve yaprak dokiim donemlerine daha geg girdigi belirlenmistir.
Bu durum melezleme 1slah programlarinda Siityemez-1 ¢esidinin ana ebeveyn olarak tercih edilmesi
yoniinde 6nemli bir bulgu olarak degerlendirilebilir.

Gen kaynaklarinin yonetiminde morfolojik ve molekiiler verilerin birlikte kullanilmasinin daha
net bir karakterizasyon saglayabilecegi, ceviz (Juglans regia L.) meyve tiirlinde yakin akraba olan
genotiplerde genetik farkliliklar1 belirlemek amaciyla ISSR ve SRAP primerlerinin giivenli bir sekilde
kullanilabilecegi belirlenmistir.

Bu ¢alisma ceviz meyve tiiriinde tohumla ¢ogaltma durumunda fenolojik ve genetik agilim
diizeyinin ortaya konulmasinin éneminin yaninda bundan sonra yapilacak islah ¢alismalarina kaynak
sunmasi yoniiyle de olduk¢a dnemlidir.
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