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Bazi Turuncgil Anaglarinin SSR Markirlari ile Molekiler Tanimlanmasi
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Oz

Bu arastirmada, turuncgillerde ana¢ olma 6zelligi olan yirmi (¢ genotipin genetik yapilari SSR
(Simple Sequence Repeat) markirlari ile belirlenmistir. Genotiplerin genetik iligkilerinin belirlenmesi
amaciyla toplam on SSR primer c¢ifti kullanilmistir. Kullanilan primerlerden Ci03C08 primeri
istenilen amplifikasyonu vermedigi icin degerlendirmeye alinmamigtir. Degerlendirmeye alinan 9
mikrosatellit primer ¢ifti her genotip igin 1 ile 3 arasinda degisen bantlar vermistir. CI03D12a primer
cifti, proje kapsaminda calisilan genotiplerle toplam 10 bant vererek en yiiksek polimorfizm oranini
sergilemistir. Bu primer icin elde edilen bantlar 238bp-258bp araliginda dagiimiglardir. Elde edilen

genetik veriler ile genetik benzerlikler hesaplanmis ve genetik benzerliklere dayali dendrogram elde
edilmistir. Arastirma kapsaminda kullanilan genotipler arasindaki genetik benzerlikler tartisiimistir.

Anahtar Kelimeler: Citrus, DNA parmakizi, genetik karakterizasyon, SSR.

Genetic Characterization of Some Citrus Rootstocks by Using SSR Markers

Abstract

In this study genetic characterization of twenty-three Citrus rootstocks has been conducted by using
SSR markers. The ten SSR primer pairs were used to fingerprint the rootstock collection. Primer pair
Ci03C08 did not give clear amplification and reproducible fragments with all genotypes. The number
of fragments amplified from individual citrus genotypes with each primer pair ranged from one to
three. Primer pair CI03D12a was the most informative and polymorphic that produced ten fragment
with the genotypes studied ranged from 238 bp to 258 bp.

The data were analyzed to calculate genetic similarity values and UPGMA Cluster Analysis was
performed to generate a dendrogram. The genetic relationships between genotypes are discussed.
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Turunggiller dunyada ve Tirkiye’de vyetistirilen en 6nemli meyve grubudur. Turuncgil
yetistiriciliginde hastalik, zararl, uygun olmayan iklim ve toprak kosullari gibi pek ¢ok sorunla
karstlasildigr icin anag¢ kullanilmak zorundadir. Turunggil genetik kaynaklari, hizli gelisen
turuncgil endustrisi icerisinde bu tir sorunlarin ¢dziiminde ¢ok 6nemli bir yer almaktadir.

Bitkisel gen kaynaklarinin korunmasinda ve islah programlarinda daha etkin bigimde
kullaniimasinda son yillarda yeni teknoloji adi verilen, molekiler genetik, doku kulturi ve
rekombinant DNA teknolojisi gibi konulari kapsayan teknikler ile yeni olanaklar saglanmistir
(Ozgen ve ark., 2000). Bu tekniklerden 6zellikle DNA markirlari turuncgillerde yaygin olarak
kullaniimaktadir. Bu guline kadar RFLP (Federici ve ark., 1998; Abkenar ve ark., 2004; Abkenar
ve ark., 2007), RAPD (Coletta-Filho ve ark., 1998; Corazza-Nunes ve ark., 2002; Aka-Kacar ve
ark., 2005), ISSR (Fang ve Roose, 1997; Fang ve ark., 1998), SSR (Barkley ve ark., 2006,
Gulsen ve Roose, 2000), cp DNA (Gulsen ve Roose, 2001; Nicolosi ve ark., 2000) ve SRAP
(Uzun ve ark., 2009) markirlari kullanilarak turuncgil taksonomisini arastirmak, genetik
kaynaklari tanimlamak ve dogrulamak amaciyla ¢ok sayida arastirma yapilmistir. Bu markir
sistemlerinden SSR markirlari 1-4 arasinda tekrarlanan nikleotid motifleri icerirler, bu bélgeler
“mikrosatellit” olarak adlandirilir ve PCR da bireysel olarak amplifiye olurlar. Glvenilir,



alatarim 2009, 8 (2): 8-16

codominant, polimorfizm orani ylksek nispeten kolay ve ucuz bir sekilde uygulanabilen
markirlardir. Bu tip markirlar turlerin bireysel olarak genotiplerini ortaya koyarlar (Powell ve
ark.,1996). Bu nedenle molekuler tanimlamada 6nemli bir yere sahiptir.

Bu arastirmada, turuncgillerde ana¢ olma o¢zelligi olan 23 genotipin SSR (simple sequence
sepeat; mikrosatellit) markirlari ile genetik karakterizasyonu yapiimistir.

Materyal ve Ydntem

Materyal

Cukurova Universitesi, Ziraat Fakiiltesi, Bahce Bitkileri Boliimine ait turuncgiller gen
kaynaklari koleksiyonu icerisinde yer alan ve anag ozelligi tastyan 23 adet genotip ¢alismanin
bitkisel materyalini olusturmaktadir (Cizelge 1).

Cizelge 1. Calismada bitkisel materyal olarak kullanilan anaclar

Kod No Genotip Latince Ismi

TCC-076 | Alanya Dilimli portakali Citrus sinensis Osb.
TCC- 161 Carrizo sitranjl Citrus sinensis (L) Osb. x Poncirus trifoliata (L) Raf.
TCC-566 | Gou Tou turuncu (SRA 506) Citrus aurantium L.
TCC -567 Gou Tou Cheng turuncu (CRC-3929) | Citrus aurantium L.
TCC-574 | Smooth Seville turuncu Citrus aurantium L.
TCC - 597 Tuzcu 31 31 turuncu Citrus aurantium L.
TCC-614 | Tuzcu 891 turuncu Citrus aurantium L.
TCC-643 | Rubidoux ug yaprakli (08A 30.15) Poncirus trifoliata (L) Raf.
TCC - 645 | Beneke (i¢ yaprakli Poncirus trifoliata (L) Raf.
TCC - 658 | Pomeroy ug yaprakli (SRA) Poncirus trifoliata (L) Raf.
TCC-664 | Yerli ti¢ yaprakli Poncirus trifoliata (L) Raf.
TCC - 687 | Troyer sitranji Citrus sinensis (L) Osh. x Poncirus trifoliata (L) Raf.
TCC-689 | Tuzcu M 02 sitranji Citrus sinensis (L) Osb. x Poncirus trifoliata (L) Raf.
TCC-692 | Sitrumelo 4475 (Swingle), (SRA) Citrus paradisi Macf. x Poncirus trifoliata (L) Raf.
TCC-693 | Swingle sitrumelo (AREC) Citrus paradisi Macf. x Poncirus trifoliata (L) Raf.
TCC - 694 Sitrumelo 1452 (CRC) Citrus paradisi Macf. x Poncirus trifoliata (L) Raf.
TCC - 697 | Sitrumelo 4475 (Swingle) (CRC) Citrus paradisi Macf. x Poncirus trifoliata (L) Raf.
TCC-700 | Sitremon (1449, SHRS) Citrus limon (L) Burm x Poncirus trifoliata (L) Raf.
TCC-711 | Kalamondin (CRC) Citrus madurensis Lour
TCC-713 C-35 sitranji Citrus sinensis (L) Osb. x Poncirus trifoliata (L) Raf
TCC-754 |01 Volkameriana (CRC) Citrus volkameriana Tan.& Pasg.
TCC - 755 | 02 Volkameriana (CRC) Citrus volkameriana Tan.& Pasg.
TCC-770 Volkameriana Citrus volkameriana Tan.& Pasg.

Ydntem

DNA izolasyonu

DNA izolasyonunda Cizelge 1’de belirtilen genotiplere ait hentiz yeni siirmis stirginlerdeki
gen¢ yapraklar kullanilmigtir. Dneasy Plant Mini Kit (Qiagen S.A.) ile DNA izolasyonlar
gerceklestirilmistir. DNA kalite ve miktarlarinin saptanmasi amaciyla spektrofotometre ve
agaroz jel elektroforez kullaniimistir.
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Mikrosatellit Analizlerinde Kullanilan Primerler

Mikrosatellit analizlerinde toplam 10 adet primer c¢ifti kullanilmis, kullanilan primerlerden 7
tanesi turuncgil genomik (Ci03C08, C102D09, C102D04B, Cl02G12, CI02A09, Ci03D12a,
Ci03G05) kituphanesinden, 3 primer cifti ise EST kutlphanesinden (MEST458, MEST121,
MEST431) elde edilmistir (Cizelge 2).

Mikrosatellit PCR Kosullari

Bitkisel materyallerden izole edilen DNA’lar seyreltilerek sentetik olarak hazirlanmig SSR
primerleri ve tim reaksiyon komponentleri eklenerek “Thermal cycler” icerisine
yerlestirilmistir. PCR reaksiyonu toplam 20 pl (25 ng DNA, 1X PCR tampon ¢ozelti, 2.5 mM
MgCl,, 0.02 mM dNTP karigsimi, 2.5 umol primer (ileri+geri), 0.8 Unite of Tag DNA polymeraz,
5ul dd H,0) olacak sekilde hazirlanmistir.

PCR amplifikasyonu; ilk denatlrasyon asamasi 4 dk. 94 °C, daha sonra 1 dk 94 °C, 1 dk 50-58
°C, 1 dk. 72 °C (30 dongi) ve 5 dk. 72 °C son polimerizasyon olacak sekilde
gerceklestirilmistir.

Cizelge 2. Arastirmada kullanilan SSR primer c¢ifti dizinleri

Primer Baz Dizilimi (ileri) (5'-->3") Baz Dizilimi (geri) (5'-->3")
Ci03C08 CAGAGACAGCCAAGAGA GCTTCTTACATTCCTCAAA
C102D09 AATGATGAGGGTAAAGATG ACCCATCACAAAACAGA
Cl02D04B  |CTCTCTTTCCCCATTAGA AGCAAACCCCACAAC
Cl02G12 AAACCGAAATACAAGAGTG TCCACAAACAATACAACG
CI02A09 ACAGAAGGTAGTATTTTAGGG |[TTGTTTGGATGGGAAG
Clo3D12a  |GCCATAAGCCCTTTCT CCCACAACCATCACC
Ci03G05 CCACACAGGCAGACA CCTTGGAGGAGCTTTAC
MEST458 |CCCCCTCTTTTTCTCTTCCA TTCTGGGCTGGTAGGTTCAG
MEST121  |[TCCCTATCATCGGCAACTTC CAATAATGTTAGGCTGGATGGA
MEST431 |GAGCTCAAAACAATAGCCGC |CATACCTCCCCGTCCATCTA

Poliakrilamid Jel Elektroforez (PAGE)

Amplifiye olan DNA {rdnlerinin PAGE’de kosulmasi icin %6.5 konsantrasyonunda
poliakrilamid jel hazirlanmistir. PCR reaksiyon Urlnlerini yuklemeden énce 500 ml 1XTBE
buffer eletroforeze eklenerek 1500 V, (40 mA) 40 W’da, 25dKk, 45 °C’de 6n 1sitma yapiimistir. 4
pl PCR reaksiyonu igin 2 pl yikleme tampon cozeltisi (%98 formamide, 10 mM EDTA,
bromofenol blue, Xylene Cyanol) eklenerek 95 °C sicaklikta denatiire edilmistir. Denatiirasyon
isleminden sonra her bir 6rnek igin 1 pl yiikleme yapilarak ve 1500 V (40 mA), 40 W’da, 1.5 sa
(45 °C) elektroforezde kosulmustur. Elektroforez aleti olarak, LiCor 4300 DNA Sequencer
(LiCor Biosciences, Bad Homburg, Almanya) kullaniimistir.

Veri Analizleri

SSR analizleri sonucunda elde edilen jel goruntilerinde bant varligi durumunda (1), yoklugu
durumunda (0) degerleri verilerek elde edilen degerler Rohlf (1993) tarafindan gelistirilen
NTSYS (Numerical Taksonomy and Multivariarte Analysis System, Version 2.0) adli bilgisayar
paket programinda analiz edilmis, ayni programda benzerlik indeksleri ve bu benzerlik
indekslerine dayali dendrogram olusturulmustur.
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Bulgular ve Tartisma

SSR analizlerinde toplam on primer kullanilmis bu primerlerden Ci03CO08 primer cifti istenilen
amplifikasyonu vermedigi icin degerlendirmeye alinmamistir. Degerlendirmeye alinan 9
mikrosatellit primer c¢ifti her genotip icin 1 ile 3 arasinda degisen bantlar vermistir.
Mikrosatellitler ko-dominant markir sistemleri oldugu icin diploid turlerde beklenen bant sayisi
allelin heterozigot olmasi durumunda 2, homozigot olmasi durumunda 1 iken triploid tirlerde
bu sayi Ggtlr. Bu calisma kapsaminda amplifiye edilen bazi primerlerden elde edilen 3 bant
triploid Tuzcu MO2 sitranjina aittir. Arastirma kapsaminda kullanilan primerlerin 23 turuncgil
anacli ile amplifikasyonu sonucunda elde edilen bant buyiklikleri ve toplam bant miktarlari
Cizelge 3’ de sunulmustur. Cizelge’den de izlenecegi lizere turuncgil genomik kitiphanesinden
izole edilen Ci03D12a primeri proje kapsaminda calisilan genotiplerin amplifikasyonunda
toplam 10 bant olusturarak en yiiksek polimorfizm icerigine sahip olmustur (Cizelge 3). Bunun
yani sira EST kltiphanelerinden elde edilen mest431 no.’lu primer ¢ifti tim genotiplerle 5 bant
olusturarak en dusiik polimorfizm orani sergilemistir.

Amplifiye olan 9 SSR primerinden toplam 67 allel elde edilmis ve lokus basina disen allel
sayisi 7.44 allel (7.44 allel/lokus) bulunmustur. SSR literatiirleri incelendiginde her lokus igin
tanimlanan allel sayisi kendine tozlanan ve/veya tek yillik bitkilerde dusik bulunmaktadir.
Smulders ve ark. (1997) yaptiklari calismada, diploid bir tir olan domatesten (Lycopersicon
Mill sp.) 3.1 allel/lokus elde etmislerdir. Yine domateste yapilan diger bir calismada lokus
basina elde edilen allel sayisi 1.5 allel bulunmustur (Broun ve Tanksley, 1996). Kabak ve
kavunlarda (Cucurbitaceae sp.) yapilan bir calismada 2.6 ve 2.9 (Katzir ve ark., 1996),
karpuzlarda yapilan mikrosatellit analizlerinde ise bu deger 2.0 allel/lokus (Jarret ve ark., 1997)
ve tek yillik bir bitki olan sorgum (Sorghum bicolor L.) da 2.3 olarak bulunmustur (Brown ve
ark., 1996). Bu rakamlar bizim cok yillik, diploid bir tir olan turuncgillerden elde ettigimiz
rakamdan daha dusuktir (7.44 allel/lokus).

Cizelge 3. Arastirmada kullanilan primerler ve elde edilen DNA bant buyiklikleri ile toplam
DNA bant sayilari

. o Polimorfik Toplam
Primer Bant Uzunlugu (bg) Bant Bant

Cl02D09 | 223, 229, 235, 237, 239, 248 6 6
C102D04B | 194, 196, 198, 200, 206, 208 6 6
Cl02G12 | 224, 240, 242, 246, 250, 252, 256, 258 8 8
CI02A09 |152, 154, 156, 158, 160, 162, 164, 166, 180 9 9
Cl03D12a | 238, 240, 242, 244, 246, 248, 250, 254, 256, 258 10 10
Cl103505 |200, 208, 212, 220, 222, 224, 226, 228, 230 9 9
MEST458 | 204, 210, 212, 214, 216, 220, 222, 230 8 8
MEST121 |119,177, 180, 183, 187, 199 6 6
MEST431 | 322, 330, 336, 338, 340 5 5

Toplam 67

Bunun yani sira hexaploid bir tir olan bugdayda (Triticum aestivum L.) yapilan ¢alismalarda,
lokus basina diisen allel sayilar1 3.8 ile 7.4 arasinda degismistir (3.8, 4.6, 6.2, 7.4 allel/lokus;
sirastyla Devos ve ark., 1995; Rdder ve ark., 1995; Plaschke ve ark., 1995; Prasad ve ark.,
2000). Bu degerler bitki tarlerinin tarihsel gelisimleri ve yabanci tozlanma durumlari ile
baglantili olup, cok yillik odunsu bitkilerde daha yiiksek bulunmaktadir. Ornegin; tropikal
bitkilerde 6.4 (Chase ve ark., 1996), Pinaceae, 6.0, 5.4, 8.2 ve 13.0 (Smith ve Devey, 1994;
Echt ve ark., 1996; van de Ven ve McNicol, 1996; Pfeiffer ve ark., 1997); mesede 14.3 (Dow ve
ark., 1995); ve turuncgillerde 5.5 (Kijas ve ark., 1995); limon cesit ve tiplerinde 7.3 (Aka-Kacar
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ve ark., 2005) bulunmustur. Her lokus icin tanimlanan allel sayilari bakimindan diger tirler
incelendiginde; elmalarda [Malus sylvestris (L.) Mill. var. domestica (Borkh.) Mansf.] (12.1;
Hokanson ve ark., 1998), avokadolarda (Persea americana Mill.) (9.5; Lavi ve ark., 1994), 26
tzim (Vitis vinifera L.) cesidi icin (8.4; Thomas ve Scott, 1993) ve Vitis tirleri icin (27.6;
Lamboy ve Alpha, 1998), visne cesitlerinde (12,6; Aka-Kacar ve ark., 2006) elde edilen
degerler bu calisma kapsaminda elde ettigimiz degerden yiksek bulunmustur.

SSR Analizleri Sonucu Elde Edilen Dendrogram ve Degerlendirilmesi

Galismada kullanilan turuncgil anaclarinin 9 mikrosatellit primeri ile amplifikasyonu sonucunda
elde edilen veriler Rohlf (1993) tarafindan gelistirilen NTSYS paket programi kullanilarak
analiz edilmis, benzerlik indeksleri ve benzerlik indekslerine dayali dendrogram olusturulmustur
(Sekil 1). Dendrogram iki ana kola ayrilmis; Gou Tou turuncu (SRA), Gou Tou Cheng turuncu
ile Tuzcu 31-31 turuncu B kolunda yer alirken, calismada yer alan diger genotipler A kolunda
yer almiglardir. Alanya Dilimli portakali, Carrizo sitranji, Troyer sitranji, C-35 sitranji ve Tuzcu
MO02 sitranji dendrogramda ayni grupta yer almiglardir. Sitranjlar, portakal ve ¢ yaprakli
melezleridir. Portakallar arasinda genetik anlamda ¢ok buyiik bir varyasyon olmamasi nedeniyle
sitranjlarin Alanya dilimli portakali ile ayni kolda yer almasi beklenen bir sonuctur. Ayni
sekilde Tuzcu MO02 sitranji, Alanya Dilimli portakali ve ¢ yaprakli melezidir. C-35 sitraniji
Ruby portakali ile Gg yaprakli melezi, turunggil yetistiriciliginde 6nemli bir yeri olan Troyer ve
Carrizo sitranjlari ise portakal ile t¢ yaprakli melezleridir (Hodgson, 1967). Bu sitranjlarin
genetik yapilarinin da c¢ok blylik oranda benzer oldugu daha Onceki calismalarda da
bildirilmistir (Fang ve ark., 1997; Uzun, 2009).

Alanya Diimii portakal

Carrizo sitranj

: : Troyer 'sitranjl
E E (C-35sitranjl

Tuzcu M 02 Sitranj

Rubidoux i¢ yaprakh

H “erli lic yaprakh

E Beneke ‘¢ yaprakh
E Pomeroy Gig yaprakh

| Sitrumelo (SRA)

| swingle Strumelo (AREC)

|Eﬂrumélo 1452 (CRC)
|‘Enrumslu 4475 (Swingle)
B Sitremon (1448, SHRS)
] ,_Smouth Sevile turuncu
|__uzcu 891 turuncu
Kalamondin (CRC)
| 01 Volkameriana (CRC)
|02 Volkameriana (CRC)
Volkameriana
H H H | H H H ’78% Turuncu (SRA 508)
A i i i 3 E E E |—Gnu Cheng turuncu

Tuzcu 31-31 turuncu

L — T T L T } —t——TT—T— Tt —— T 1
018 028 03g 049 039 068 080 050 100
Coafficient

Sekil 1. Turuncgil anaglarinin SSR markirlari ile molekiler tanimlanmasi sonucu elde edilen
dendrogram
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Dendrogramda ¢ yapraklilar (Rubidoux trifoliata), Yerli lg¢ yaprakli, Poncirus pomeroy,
Beneke (¢ yaprakli, Pomeroy (¢ yaprakh 0.81 benzerlik dizeyiyle bir grup icerisinde
toplanmistir. SSR analizleri sonucunda, Rubidoux ¢ yaprakh ve Yerli ¢ yaprakli genetik
olarak %95 oranindan fazla bir diizeyde benzer bulunurken Beneke (¢ yaprakli ile Pomeroy ¢
yaprakli, %90°nin (zerinde benzer bulunmustur. Bu konuda yapilan calismalarda da benzer
sonugclar elde edilmis olup, ¢ yapraklilar arasinda distk bir varyasyon oldugu arastiricilar
tarafindan vurgulanmistir (Komatsu ve ark., 1993; Fang ve ark., 1997; . Schafer ve ark., 2004;
Pang ve ark., 2007; Uzun, 2009).

Arastirmada yer alan tiim sitrumelo genotipleri dendrogram icerisinde ayni grupta toplanirken,
farkli gen kaynaklarindan genetik koleksiyona eklenen Swingle sitrumelo (4475, SRA) ile
Swingle sitrumelo (AREC) arasinda SSR analizlerine dayali olarak genetiksel farklilik
bulunmamistir. Ayni sekilde Sitrumelo 1452 (CRC) ile Sitrumelo 4475 (CRC) tamamen ayni
DNA bant profilleri olusturarak genetik olarak benzer bulunmuslardir.

Sitremon 1449 (SHRYS), (¢ yapraklilarla ayni kolda yer almis, fakat alt grup olarak tek basina
digerlerinden ayrilmistir. Sitremonun (¢ yaprakli x limon melezi olmasi nedeniyle Ug¢
yapraklilarla ayni kolda olma olasiligi yuksektir. Bu genotipin farkh genetik kaynaklardan gelen
sitrumelolardan ayrilmasinin nedeni ise her ikisinin baba ebeveyninin ortak (G¢ yaprakh
olmasi), fakat ana ebeveynlerinin farkli (birinin limon digerinin ise altintop) olmasindan
kaynaklanmaktadir. Smooth Seville Turuncu ve Tuzcu 891 Turuncu %96 dlizeyinde birbirlerine
benzer bulunmustur. Smooth Seville turuncu eski Avustralya kokenli bir tirdir. Florida’da
Avustralyan turuncu olarak bilinmekte olup, muhtemelen turung ya da bir altintop melezidir
(Saunt, 2000). Tuzcu 891 turuncu ise, Avustralya’n turuncundan asi g6zu seleksiyonu yoluyla
elde edilmis uckurutan hastaligina dayanikli bir turungtur. Bu nedenle genetik olarak benzer
olmasi beklenen bir sonuctur. Ayni genetik koleksiyonun farkli bireylerinden olan CRC 01
Volkameriana ve CRC 02 Volkameriana genotipleri beklenildigi gibi genetik olarak bir farklilik
gOstermemistir.

Dendrogramin B kolunda yer alan ¢ genotipten birbirine genetik olarak en yakin bulunan iki
genotip SRA 506 Gou Tou turuncu ve Gou Tou Cheng CRC-9329 turuncu olmustur. Farkl
kaynaklardan gelen SRA 506 Gou Tou turuncu ve Gou Tou Cheng CRC-3929 benzer olduklari
bu calisma ile belirlenmistir. Bu grupta yer alan Tuzcu 31 31 Turuncu ise morfolojik olarak
daha fazla benzerlik gosterdikleri turung grubu ile ayni grupta yer almistir.

Yaptigimiz calismaya benzer nitelikte diger bir calisma Pasquale ve ark. (2006) tarafindan
yapilimis ve arastirmada bes turun¢ anacinin molekiler karakterizasyonu ISSR ve RAPD
markirlari ile gergeklestirilmistir. Elde edilen sonuglara gore kullanilan her iki teknik benzer
sonugclar vermis ve diger karakterizasyon calismalari ile uyumlu veriler elde edilmistir.

Nikleik asit temeline dayali genetik markirlar; genom analizlerinde, genetik varyasyonun
belirlenmesinde, birbirlerine yakin akraba cesitlerin tanimlanmasinda, taksonomik ve
filogenetik siniflamalarda, pedigre analizleri ve baglanti haritalarinin olusturulmasinda yogun
olarak kullanilmaktadir. Molekiler markirlarin genetik cesitlilik c¢alismalarinda en sik
kullanilanlarindan biri genomik DNA’ da sik bulunmasi, ¢oklugu, PCR’ a dayali olmasi ve
nispeten basitligi nedeniyle mikrosatellit markirlaridir (Aka-Kagar, 2001).

Bu calisma ile turuncgil genetik koleksiyonunda bulunan ve anag 6zelligi tastyan genotiplerin
genetik iliskileri SSR markirlari ile belirlenmistir. Yapilan analizler ile kullanilan genotiplerin
birbirleri ile olan yakinliklari sayisal verilere donlsturalmisttr. Bu sekilde koleksiyondaki gen
potansiyelinin ~ genetik  dizeyde tanimlanmasi acisindan  6nemli  bir  uygulama
gerceklestirilmigtir.  Bitkisel gen kaynaklarini modern teknolojiler kullanarak korumak,
molekiler diizeyde tanimlamak, hedef genler agisindan taranip, klonlamak, patentlemek ve tim
bu faaliyetleri bir semsiye (ulusal bir enstitli) altinda toplamak gerekmektedir. Surdirtlebilir
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kalkinmada en 6nemli konu kaynaklarin korunmasi, iyi yonetimi ve izlenmesidir. Bu nedenle
ileriki asamalarda bu verilerin yer alacagl ulusal gen kaynaklari merkezleri ve bilgi bankalari
olusturulmasi énerilmektedir.
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