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Molekiiler Markorlerin Prunus Tiirlerinde Kullanimi
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Oz

DNA teknolojilerinin gelistirilmesi bitki 1slahi, genetigi ve evrimi konularinda g¢alisan arastiricilara
biliyilk avantajlar saglamistir. Analizler, izoenzim, RFLP, RAPD ve/veya mikrosatellit (SSR)
markdrlerini kullanarak fenotipten genotipe dogru kaymistir. Bu yazida molekiiler markorlerin
Prunus tiirlerinde kullanimina deginilmistir. Arastirmalar; (1) markdrler yardimu ile seleksiyon (2)

genom haritalamas: (3) karsilagtirmali haritalama (4) gen kaynaklarinin karakterizasyonu (5)
filogenetik analizler ve kiiltiir ¢esitlerinin tanimlanmasi konularindan verilmistir.

Anahtar Kelimeler: DNA, molekiiler markoérler, Prunus, genom haritalama
Utilization of Molecular Markers in Prunus Species

Abstract

The development of DNA technologies has provided great advantage to researchers working on plant
breeding, genetics and evaluation. Analyses shifted from phenotype to genotype, using isoenzymes,
RFLPs, RAPDs and/or microsatellites (syn. simple sequence repeats, SSRs) as markers. The objective
of this review is to outline some important usage of molecular markers in Prunus. Examples include
following topics (1) marker assisted selection (2) genom mapping (3) comparative mapping (4)
characterization of germplasm (5) phylogenetic analysis and cultivar identification.
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Giris

Diinya’da iliman iklim bolgelerinde Rosaceae familyasi ekonomik 6nem bakimindan {igiincii
siray1 almaktadir. Klasik olarak bu familya 4 alt familyaya ayrilmigtir. Bunlardan birisi olan
Prunoideae alt familyasi kaysi (Prunus armeniaca L.), kiraz (P. avium L.), visne (P. cerasus L.)
seftali (P. persica L.), erik (P. domestica L.) ve badem [(P. amygdalus Batsch = P.dulcis
(Miller) D.A. Webb)] gibi bazi 6nemli meyve tiirleri ile kara kiraz (P. serotina Ehrh.) gibi
orman agaglarini da igerir.

Molekiiler markor teknolojileri, bitki 1slaht ve gen kaynaklarinin korunmasi konusunda
caliganlara pek cok tiirde oldugu gibi Prunus’larda da yeni ufuklar agmistir. Molekiiler
markorler; markdrler yardimi ile seleksiyon (MAS), QTL analizleri, karsilastirmali haritalama,
gen izolasyon stratejileri, gen kaynaklarinin karakterizasyonu, filogenetik analizler ve kiiltiir
¢esitlerinin tanimlanmast gibi analizlerde kullanilmaktadir.

1. Markoérler Yardimu ile Seleksiyon (Marker—Assisted Selection=MAS)

Onemli agronomik o&zelliklerin fenotipik seleksiyonu, 1slah calismalarinda zaman alan bir
yontemdir. Morfolojik markorler yardimiyla seleksiyon gibi geleneksel yontemlerde;
markorlerin azligi, pleiotropik ve epistatik etkilerin bulunmasi ve ¢evre kosullarinin degisken
olmasi gibi sorunlarla kars1 karsiya kalinmaktadir. Molekiiler markdrler yardimiyla seleksiyon
ise, bu tiir sorunlardan kaginmak ya da ¢dzmek igin bir potansiyeldir (Melchinger, 1990). Iki
ebeveynin melezlemesinden olusturulan bitki populasyonlarindan yararlanilarak yiiriitiilen
caligmalarda, istenilen genlerle iligkili markdrler tespit edilerek bunlarin islah ¢alismalarinda
erken seleksiyon kriteri olarak kullanmak veya bu markdrlerden haraketle ilgili genlerin
klonlanmasini saglamak amaglanmaktadir.

Ayrica MAS, kantitatif 6zelliklerin seleksiyonu ve kalitim mekanizmasinin arasitirilmasinda,
molekiiler baglanti haritalarinin olusturulmasinda ve tamamlanmasinda da potaniyel olarak
karsimiza ¢ikmaktadir (Knapp, 1994). Klasik kiraz-visne 1slahi ile elde edilen melez bireylerin
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ciceklenme ve meyve verebilmesi i¢in minimum 3-5 yillik bir gelisme periyoduna gereksinim
vardir. Eger markor lokuslari ile 6nemli ¢igeklenme ve meyve karakteristikleri arasindaki
baglant1 (linkage) biliniyorsa istenmeyen bireylerin erken donemde elimine edilerek iimitvar
bireylere iggiicii, kaynaklar, zaman vb ayrilabilir (Stockinger ve ark. 1996).

2. Genom Haritalamasi

Kiraz ve visne de baglanti haritalarinin olusturulmasi ¢ok onemli olmasina ragmen c¢aligmalar
diploid Prunus tiirlerinde yogulagmistir. Seftali (P.persica), badem (P.amgdalus, syn. P.dulcis),
seftali x badem ve seftali x P. davidiana tiirlerarasi melez populasyonlarinda baglanti
haritalarinin olusturulmasi gerceklesmistir (Aras ve ark., 1994b; Chapparo ve ark., 1994;
Dirlevanger ve Bodo 1995; Foolad ve ark., 1995; Rajapakse ve ark., 1994, Viruel ve ark., 1995).
Ornegin, seftali melezlerinde 107 markdr igeren genetik baglanti haritasi (800 cM)
olusturulmustur (Foolad ve ark., 1995). Tobutt ve Nicoll (1992) kirazda (n=8), 26 izoenzim
lokusu ve bir morfolojik 6zelligi haritalamiglardir.

Prunus’larda genom haritalamalarina ilk olarak, ekonomik énemi, cografik dagilimi ve Prunus
tiirleri igerisinde en iyi karakterize edilmis tlir olmasi nedeniyle seftali ile baglanmistir (Mowrey
ve ark., 1990). Seftali diploid bir tiir olup her haploid ¢ekirdekte 0.30 + 0.02 pg veya 3x10° bp
DNA igermektedir (Baird ve ark., 1994). Bununla beraber genom yapisi ve organizasyonu
hakkinda gok az bilgi vardir. Ornegin 25 morfolojik (Monet, 1989; Monet ve ark., 1985) ve 10
izoenzim oOzelligi (Monet, 1989; Mowrey ve ark., 1990) tanimlanmasina ragmen seftalinin
somatik kromozomlarinda herhangi bir sitogenetik markor tanimlanmamustir.

Seftali’de bugiine kadar bilinen 40°dan fazla basit kalitsal 6zellikten yalnizca 3 ¢ift arasinda
baglant1 (linkage) bulunmustur (Hesse, 1975; Monet ve ark., 1985; Yamazaki ve ark., 1987). Bu
tir i¢in doku kiiltiirii ve somatik hiicre genetigini kullanma olasilig1 in vitro kosullarda fenotipi
aragtiracak genetik markorlerin azlig1 nedeniyle diisiiktiir.

Molekiiler markdrlerin kullanimi haritalarin gelistirilmesinde ve “gen tagging” ¢alismalarinda
islemleri hizlandirmaktadir (Abbott ve ark., 1990,1991,1992; Chaparrro ve ark., 1992; Eldredge
ve ark., 1992). Seftali ve diger Prunus tiirlerinde genetik markdrlerin azlig1 genetik haritalarin
olusturulmasini kisitlamaktadir.

Genom haritalamalar ile ilgili olarak, Rajapakse ve ark. (1995) agac sekli ve formlarindan
sorumlu genler iizerine bir arastirma yapmuislardir. Bu haritalama c¢alismasinda harita; New
Jersey Pillar x KV 77119 gesitlerinin melezlenmesiyle elde edilmis olan F; bireylerinin
kendilenmesiyle elde edilmis olan 71 F, bireyinin segregasyon analizleri ile elde edilmistir. Bu
calismada aga¢ sekli disinda meyve et rengi (Y), ¢igek sekli (Sh), petal sayisi (DI) ve rengi
(W)’ni kontrol eden genler de arastirilmistir. Bu populasyon igin gelistirilen harita RFLP ve
RAPD markorlerinden elde edilen 47 baglantt markdrii ve 8 baglanti grubu igermektedir.
Arastirma sonucunda dikine biiyiimeyi kontrol eden genler ile petal sayisin1 kontrol eden genler
I. baglant1 grubu {izerinde 17.6 ¢cM uzaklikta oldugu belirlenmistir.

Prunus’larda yiiriitiilen genom haritalama projelerinden bir digeri de, seftalide meyve kalitesi ve
soguga dayaniklilik iizerine yapilmig olan bir haritalama ¢aligmasidir. Bu basit ve kompleks gen
Ozelliklerini haritalamak amaciyla “Sun Crest” ve “Bailey” arasinda yapilan melezlemelerden
elde edilmis olan F, bireylerinin kendine melezlemesinden olusturulan 200 F, bireyi
kullanilmstir.

Baird ve ark. (1996) yapmis olduklar1 bu ¢alismada seftali genomik klonlarindan elde edilmis
olan RFLP ve ¢cDNA klonlar1 ile RAPD markérlerini igeren 80 markér tanimlanmistir. New
Jersey Pillar x KV 77119 kombinasyonundan elde edilmis olan haritada 45 RFLP lokusundan
%36’s1 bu kombinasyonlarda da polimorfik bulundugu i¢in karsilastrma yapma olasilig
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bulunmustur. Sun Crest x Bailey kombinasyonunda genomik klonlar yerine cDNA
kullanildiginda polimorfizm olduke¢a diisiikk bulunmustur (%5). cDNA klonlar1 prob olarak
kullanarak genomik klonlarla karsilastirildiklarinda %15 ile %20 arasinda polimorfik
bulunmustur.

3. Karsilastirmah Haritalama (Comparative Mapping)

Prunus tiirlerinde genetik baglanti haritalarinin olusturulmasinin ardindan ikinci asama
haritalarin kargilagtirilmasi ve birlestirilmesi ile her tiir i¢in ayr1 haritalarin olusturulmasidir.

Haritalanmis RFLP problar1 tiim laboratuvarlar arasinda kullanilabilmektedir. Clemson
Universitesi'nde WY bireylerinde haritalanmis seftali genomik klonlar1 Michigan State
Universitesi’nde visnede “Rheinische Schattanmorelle” ve “Erdi Batermo” ebeveynlerinde test
edilmistir. Bu seftali genomik klonlariin %50’si visnede olumlu sonuglar vermistir. Bu oran
Clemson Universitesi’nde diger seftali klonlarinda gdzlenen sonuglarla ve polimorfizm orani ile
uyumlu bulunmustur. Ayrica ¢ok siki bir sekilde baglantili olan 2 RFLP lokusu WY haritasinin
3. baglant1 grubundaki B4A9 ve B7AS markérleri visne haritasinda da baglantili bulunmustur
(Baird ve ark., 1996).

Bitki ve hayvan aleminde yakin tiirler arasinda bilinen genlerde, markor lokuslarinda ve hatta
QTL’lerde genetik benzerlikler bulunmaktadir (Paterson ve ark., 1995). Bu durum Prunus’larda
da gegerli ise Prunus ve Malus arasinda énemli uygulamalar yapilabilir. Ornegin Prunus tiirii
igerisinde seftali ve bademde haritalama islemleri tamamlanmig, Malus tiiriinde ise tam detayl
olmayan haritalar olusturulmustur (Foolad ve ark., 1995; Rajapakse ve ark., 1995; Viruel ve
ark., 1995).

Buna ek olarak Malus arastirma grubu pek c¢ok fenotipik karakteri Prunus’larda galigsan
arastirmacilarla karsilastirmali olarak haritalamislardir. Eger kiraz, visne ve diger Prunus ve
Malus tiirleri arasindaki genlerin belli bolgeleri ayni ise (korunmus bolgeler) bu bilgiler ile;
-haritalama  c¢alismalarinda tamamlanmamis bdlgelerdeki potansiyel —markdrler
tanimlanabilir,
-harita iizerindeki homolog genleri i¢eren bolgeler 6nceden belirlenebilir.

Karsilagtirmali haritalama hazirlamada problarin diger tiirlerde ve hatta cinsleraras1 kullanilmasi
nedeniyle en yogun olarak kullanilan markorler RFLP markorleridir (Beckman ve Soller, 1986).

Prunus’ larda Avrupa Prunus haritalama grubu (Arus ve ark., 1994a), Giiney Carolina ve
California haritalama gruplariin (Rajapakse ve ark., 1994; Bliss ve ark., 1994) kullandiklar
problar kullanarak visnelerde RFLP haritasi olusturmuslardir (Wang ve lezzoni, 1996).

4. Gen Kaynaklarimin Karakterizasyonu

Gen kaynaklarindaki bitkilerin eldesi zor oldugu icin kolleksiyondaki genetik varyasyonu
anlamak ve gen kaynaklarini tanimlamak, bu konuda ¢aliganlara yardimei olacaktir. Molekiiler
markérler bu agidan ¢ok onemlidir. Ozellikle kolleksiyondaki tekrarlanan bitkilerin tespiti ve
¢esitlerin dogrulanmasi bakimindan yararhdir.

Onceleri, molekiiler markérlerin kirazda kullanimi diisiik polimorfizm gdstermesinden dolay1
daha smirli olmustur. PCR’a dayali genetik markorlerin kullanimi polimorfik markérlerin elde
edilmesini  saglamistir. RAPD  markorleri, uygulanmasindaki  kolaylik,  sentetik
oligoniikleotidlerin ¢ok fazla sayida bulunmasi ve kolay olmasi, diisiik miktarda ve diisiik
kalitede DNA’ya gereksinim duyulmasi gibi nedenlerden 6tiirii tercih edilen markorlerdir.

SSR markérleri ise yiiksek oranda polimorfizm gostermesi, arastirmacilar arasinda primer
degisiminin kolay olmasi, Prunus tiirleri arasinda primer bdlgelerinin korunmus olmasi ve hatta
Malus ve Prunus tiirleri arasinda bile gen kaynaklarmin tanimlanmasi i¢in ayni primerlerin
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sonug¢ verebilmesi (Cipriani ve ark., 1999; Downey ve lezzoni, 2000; Cantini ve ark., 2001)
nedeniyle yaygin olarak kullanilmaya baslamistir.

Cantini ve ark. (2001) yaptiklar1 ¢aligmada, Amerika Tarim Arastirma Servisi (USDA/ARS)
Geneva, N.Y ., koleksiyon parselinde yer alan igerisinde vigsne (P.cerasus L.), P. fruticosa Pall.
ve bunlarin hibritlerinin de bulundugu 75 bireyi tam ve dogru olarak tanimlayarak genetik
kaynaklarin korumasit ve kullanilmasini amaglamiglardir. Calismada SSR (mikrosatellit)
markérleri kullanilmigtir. Kiraz, visne ve seftali genomlarindan elde edilmis 10 adet SSR primer
cifti ile yliksek oranda polimorfizm elde edilmis, her bir primer ¢ifti i¢in 4 ile16 arasinda farkl
putative allel amplifiye olmustur. Putative alleler <0.05 ve heterozigoti orani ise 0.679 ile 1.00
arasinda bulunmustur. Arastiricilar SSR verilerine dayanarak koleksiyonda yer alan tiim
bireylerin DNA parmakizlerini ¢ikararak tanimlamislardir.

Gregor ve ark. (1994), eriklerde (Prunus domestica) gen kaynaklarinin tanimlanmasi amaciyla
RAPD markérlerini kullanmiglardir. Toplam 145 primer test etmisler ve bu primerler iginden 6
tanesinin kullanilan kiiltiir ¢esitleri arasindaki genetik varyasyonu arastirmada yeterli oldugunu
belirtmislerdir.

5. Filogenetik Analizler ve Kiiltiir Cesitlerinin Tanimlanmasi

Ticari gen kaynaklarmin sertifikasyonu igin kiiltiir ¢esitlerinin tanimlanmasi, dogru kiiltiirel
uygulamalar ve bitki patent haklarinin korunmasi bakimindan DNA markoérlerinin kullanimi
bliylik Onem tasimaktadir. Markorler yardimiyla seleksiyonda ihtiyag duyulan baglanti
haritalarina, bu uygulamalarda gereksinim yoktur (Baird ve ark., 1996).

Rajapakse ve ark. (1995), 34 seftali ¢esidini 9 RFLP markdrii ile tanimlamislardir. Bliss ve ark.
(1994), Prunus ve elmalarda (Malus domestica Borkh.) RAPD markoérleri kullanarak 9 kaysi
¢esidinin  timiini, 9 kiraz ve erik c¢esidinden 7’sini, 19 badem c¢esidinden 15’ini
tanimlamiglardir.

Quarta ve ark. (1994), seftali ve nektarin ¢esitlerini tanimlamak amaciyla RAPD markorleri
kullanmuglardir. Bu ¢alismada 24 seftali ¢esidi ve seleksiyonlari ile 3 nektarin ve P. ferganensis
olmak tizere toplam 28 genotip kullanilmigtir. RAPD analizleri Redhaven ve Compact
Redhaven disindaki tiim cesitleri ayirmada basarili sonug¢ vermistir. Bu cesitler ise tiim
primerlerle ayn1 bant profillerini vermislerdir.

Evrimsel iligkilerin ortaya koyulmasi amaciyla bireyler arasinda genetik iliskilerin anlagilmasi
cok onemlidir. Genetik iligkilerin anlagilmasi 6zellikle kiraz, visne ve P. fructicosa (ground
cherry) agisindan c¢ok karmagiktir. Ciinkii bu tlirler arasinda belli gen degisimleri
gerceklesmigtir. Beaver ve ark. (1995) yaptiklar1 c¢alismada, izoenzim ve RFLP allelleri
kullanarak kiraz ve “ground cherry”i tanimlamada basarili olamamislardir.

Brettin ve lezzoni (1995) ise yaptiklar ¢aligmada, visnenin ebevenlerini daha iyi anlamak ve
kloroplastin kalitimdaki etkisini belirlemek amaciyla kloroplast genomunun molekiiler
organizasyonunu analiz etmislerdir. Taberlet ve ark. (1991)’nin kloroplast genomundan izole
ettikleri primeri kullanarak kiraz, visne ve ground cherry arasindan “ab” fragmenti i¢in 7 tane
uzunluk polimorfizimi tanimlamislardir.

Prunus tiirlerinden biri olan eriklerde genetik markdrlerin arastirilmasina son yillarda
baslanmistir. Boonprakop ve Byrne (1995) diploid eriklerde filogenetik iliskileri arastirmak
amaciyla RAPD markorlerini kullanmiglardir. Aragtiricilar Prunus’larin  alt tiirleri olan
Euprunus ve Prunocerasus’larda molekiiler polimorfizmin arastirilmasinin genetik uzakliklarin
belirlenmesinde ve fenogramlarin olusturulmasinda 6nemli oldugunu belirtmiglerdir.
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Italya’nin giineyinde yetistirilen 15 kiraz ¢esidinin genetik olarak tanimlanmasi amaciyla RAPD
teknigi kullanilmistir. Toplam 31 adet primerden 87 adet polimorfik DNA bant1 elde edilmis
UPGMA dendogram bu polimorfizmlere gore olusturulmustur. Elde edilen dendograma gore bir
grup Lapins, Sunburst, New Star ve Van gibi birbirleri ile iliskili ¢esitleri igerirken, diger grup
Ferrovia, Germersdorfer, Schneiders ve Belge cesitlerinden olusmustur. Sonug¢ olarak analiz
edilen genotipler igerisinde benzerlik olabilecek Belge ve Germersdorfer ile Montagnola ve
Dura di Bisceglie arasindaki yakin benzerligin olusumu tartisilmistir (Corona ve ark., 1997).
Bartolozzi ve ark. (1998), yaptiklar1 calismada, 17 badem genotipi ve bir seftali cesidi
arasindaki genetik akrabaliklar1 belirlemek amaciyla 37 RAPD markorii kullanmiglardir.
Bademde genetik ¢esitlilik kendine uyusmaz olmasi ve digardan tozlanmasina ragmen simirli
bulunmustur. RAPD analizleri ile ¢esitler orijinlerine gore; gbz sport mutasyonlari, erkenci
California genotipleri, California gen kaynaklar1 disindaki genotipler olmak {izere 3 gruba
ayrilmislardir.Benzerlik indeksi, bireylerin ayni bandi tasgimasina gére hesaplanmig ve badem
gen kaynaklarinda 0.75 ya da daha fazla oranda benzerlik bulunmustur. Badem ve seftali
arasinda da 0.424 oraninda benzerlik diizeyi tespit edilmistir. Arastiricilar, seftali gen
kaynaklarinin bu benzerlik nedeniyle, bademde yapilacak genetik ¢aligmalarda kullanilmasinda
ki 6nemini vurgulamiglardir.

Gerlach ve Stosser (1998) kiraz gesitlerinde gesit tanisinda RAPD markorleri kullanmislar ve
toplam 18 kiraz ¢esidinden DNA izole edilerek cesitler arasindaki farkliliklart arastirmislardir.
Kullandiklar1 primerlerden 23 adedi basarili sonug vermis ve 56 polimorfik fragment elde
edilmistir. Primere gore degismekle birlikte 1 ile 5 arasinda polimorfik bant ortalama 2.4
bant/primer elde edilmistir. Yalnizca polimorfik primerler dikkate alinarak ve Jaccard
coefficient kullanilarak genetik benzerlikler belirlenmistir. Genetik benzerlik 0.2 ile 0.89
arasinda degismistir. Kiraz gesitlerinden “Hedelfinger” ile “Glemser”, “Biittners Spite Rote
Knorpel” ve “Qerfurter Konigskirsche” arasinda genetik varyasyon bulunmamustir.

Zhou ve ark. (2001), Kanada Summerland Pasifik Agri-Food arastirma istasyonunda yiiriitiilen
1slah programlarindan elde edilmis ¢esit ve seleksiyonlar arasindaki genetik benzerlik ve
varyasyonlar1 arastirmak amaciyla AFLP teknigi kullanmislardir. 30 primer kombinasyonu ile
on seleksiyon yaparak 67 cesit ve selekte edilmis birey i¢in toplam 6 primer c¢ifti
belirlemislerdir. Bu primerlerle yapilan AFLP analizleri sonucunda 118’1 polimorfik olan 625
fragment elde edilmistir. Her primer i¢in ortalama 20 markor ortaya koyulmus ve AFLP
tekniginin kiraz gibi genomu kii¢iik olan bitkilerde [diploid genomda 0.7 pg (Arumuganathan ve
Earle, 1991)] genetik akrabaliklarin ve farkliliklarin belirlenmesinde iyi bir teknik oldugunu
vurgulamislardir.

Molekiiler markdrler, anaclar gibi vegetatif olarak cogaltilan bitkisel materyalin ya da doku
kiiltiirtinden rejenere olan veya iiretilen materyalin karakterize edilmesinde de kullanilmaktadir.
Prunus anaglarinin DNA parmakizi yontemleri ile tanimlanmasi pratik olarak bir ihtiyagtir. Bu
konuda yapilan ¢alismalardan birinde ayn1 ebeveynden gelen 2 seleksiyon ile 18 klonal anacin
farkliliklarinin ortaya koyulmasinda RAPD primerleri kullanilmigtir. 80 primerden 20 tanesi
polimorfik bulunmus ve 40 DNA bandi elde edilmistir. Tiim anaglarin tanimlanmasinda 6
primer yeterli bulunmustur. 18 seftali anacinin cluster analizleri sonucu elde edilen dendogram
2 gruba ayrilmistir. Arastiricilar, bu gruplardan birinin kék ur (Meloidogyne incognita)
nematoduna dayanikli, diger grubun ise duyarli bireyleri igerdigini belirtmislerdir (Lu ve ark.,
1996). Bunlara ek olarak UPGMA cluster analizlerinden elde edilen dendogram varsayilan
ebevenlerle uyumlu bulunmustur. Elde edilen bulgular elmada (Landry ve ark. 1994; Nybom,
1990) ve Rubus’da minisatellit SSR markérleri kullanilarak (Nybom ve Hall, 1990) yapilan
caligmalarla benzerlik gostermistir.
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Yang ve Schmidt (1994) X 1sinlar1 uygulayarak elde edilmis olan mutant kirazlar ile ebeveynleri
RAPD primerleri kullanilarak ayirt etmiglerdir.

Benzer olarak; Hasmi ve ark. (1992), “Redhaven” ve “Sunhigh” seftali gesitlerinde kok ur
[Meloidogyne incognita (Kofoid ve White)] nematoduna dayaniklilik i¢in yapilan somaklonal
varyasyon ¢alismalarinda in vitro kosullarda elde ettikleri rejenerantlari tanimlamislardir. Bu
rejenerantlar RAPD markorleri ile test edilmis ve birka¢ primer kullanilarak rejenerantlar ve
bunlarin in vitro’da ¢ogaltilmis ¢esitleri arasinda polimorfizm arastirilmigtir (Hashmi, 1993).
Aragstiricilar  bu  ¢aligmanin  somaklonal varyasyonun genetik temelini destekledigini
belirtmislerdir.

Son yillarda PCRa dayali SCAR, SRAP, STS gibi yeni markdr sistemlerinin gelistirilmesi pek
cok bitki tlirlinde oldugu gibi Prunus tiirlerinde yapilmakta olan molekiiler 1slah ¢aligsmalarinda
stratejik rol oynayacaktir. Teknolojinin gelismesi ile analiz bagina harcanan emek ve maliyet
azalacak, fazla sayida bireyle calisma sansi artacaktir. Bunlarin sonucu olarak islah siireci
kisalarak caligilan bitkilere ait daha kesin ve detayl bilgiler elde edilecektir.
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