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Abstract

The traditional plant breeding studies preferred for centuries are still widely used. Human beings started
their first selection studies within the scope of plant breeding by making use of wild plant products in
order to meet their nutritional needs. Later, the first growers have discovered foreign pollination to
increase the yield of some agricultural crops. Thus, they could make improvements in the vegetative
characteristics of new offspring individuals by hybridization by artificial pollination in different parent
plants. With a better understanding of the science of genetics, crossbreeding studies were also important
in order to obtain new individuals with desired features. Plant breeding studies haave improved further
in the 20th century, and the mechanisms for how to obtain new agricultural varieties with superior
qualifications that will keep the desired characteristics are better understood. The rapid developments in
the fields of quantitative genetics, mutation breeding, polyploidy breeding and plant tissue culture studies
have formed the foundations of today's plant breeding issues. In parallel with the advances in gene
cloning, direct gene transfer studies to plant tissues have also been successful. Gel, hybridization and
expression systems; cell imaging by light and electron microscopy; With advances in molecular
techniques such as high-density microarrays and sequencing, various areas of 'omics' such as genomics,
transcriptomics, proteomics, metabalomics and phenomics have been contributed. In the 2000s, plant
breeders focused more on genomic studies. Plant breeding studies are now planned with intense interest
on genome-wide association studies and genome editing (genome design) studies. The aim of this study
is to give brief information about some molecular breeding issues that are being carried out at the genome
level in the breeding of perennial fruit species. Molecular maps in fruit breeding, selection approaches at
the molecular level and the purpose of creating genetic maps based on marker-character relationship are
briefly explained by presenting examples. Although there are many documents about fruit breeding
issues in different titles and in very detailed contents around the world, it is important to present a
summary of these issues with Turkish narration for those interested in fruit breeding in our country and
to share which fruit breeding subjects are studied.
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Meyve Tiirlerinde Genom Diizeyinde Cahlisilan Bazi
Molekiiler Islah Konular:

Ozet

Yiizyillar boyunca tercih edilen geleneksel bitki 1slahi galigmalari hala yaygin olarak kullanilmaktadir.
Insanlik, bitki 1slah1 kapsaminda ilk olarak beslenme ihtiyaglarini karsilamak amaciyla yabani bitkisel
iiriinlerden faydalanarak ilk seleksiyon calismalarma baglamistir. Daha sonra, ilk yetistiriciler bazi
tarimsal bitkilerin verimini artirmada yabanci tozlasmayi kesfetmislerdir ve farkli ebeveyn bitkilerde
yapay yollarla tozlagsma yaparak melezleme yoluyla yeni yavru bireylerde bitkisel ozelliklerde
iyilestirmeler yapabilmislerdir. Genetik biliminin daha iyi anlagilmasiyla, istenilen 6zelliklere sahip yeni
bitkisel bireyleri elde etmek amaciyla melezleme ¢aligmalar1 da dnemli olmustur. Bitki 1slahi ¢aligmalari
20. ylizyilda daha fazla gelisme gdstermis olup istenilen dzellikleri bulunduracak iistiin niteliklere sahip
yeni tarimsal cesitlerin nasil elde edilecegi yoniindeki mekanizmalar daha iyi anlagilmistir. Kantitatif
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genetik, mutasyon islahi, poliploidi 1slah1 ve diger taraftan bitki doku kiiltiirii ¢aligmalar1 konularinda
olan hizl1 gelismeler sonucunda giiniimiiz bitki 1slah1 konularmin temelleri olusmustur. Gen klonlama
konusunda ilerlemelere paralel olarak bitki dokularina dogrudan gen aktarimi ¢aligmalarinda bagarilt
olunmustur. Jel, hibridizasyon ve ekspresyon sistemleri; 151k ve elektron mikroskopisi ile hiicre
goriintiileme; yiiksek yogunluklu mikrodiziler ve sekanslama gibi molekiiler tekniklerde olan gelismeler
ile genomik, transkriptomik, proteomik, metabalomik ve fenomik gibi 'omiklerin' ¢esitli alanlarina
katkida bulunulmustur. 2000°1li yillarda genomik caligmalar tizerine daha fazla yogunlagilmistir. Artik
genom ¢apinda iliski caligmalar1 ve genom diizeltme (genom tasarlama) ¢aligmalari {izerinde yogun bir
ilgi ile bitki 1slahi ¢aligmalar1 planlanmaktadir. Bu ¢aligmanmn amaci, ¢ok yillik meyve tiirlerinin
islahinda genom diizeyinde yapilmakta olan bazi molekiiler islah konular1 ile ilgili olarak kisa bir
bilgilendirme yapmaktir. Meyve 1slahinda molekiiler haritalar, molekiiler diizeyde seleksiyon
yaklasimlar1 ve markor-karakter iliskisine dayali genetik haritalarin olusturulmasindaki amaglar 6rnekler
sunularak kisaca anlatilmistir. S6z konusu meyve 1slaht konulari hakkinda diinya genelinde farkli
basliklarda ve ¢ok detayli olarak hazirlanmis igeriklerde ¢ok sayida dokiiman mevcut olsa da iilkemizde
meyve 1slahi ile ilgilenenler igin Tiirk¢e anlatimla bu konularm bir 6zetinin sunulmasi ve 6zellikle hangi
meyve 1slah1 konularinin ¢alisildiginin paylasilmasi 6nem kazanmustir.

Anahtar kelimeler: Meyve 1slahi, Karakterizasyon, Molekiiler haritalar, Seleksiyon, iliskilendirme
haritalar1

1. Giris

Bitki 1slahi, tarimsal agidan yeni bitki ¢esitlerini iiretmek amaciyla bagvurulan geleneksel bir
mekanizmadir (Anonymous, 2020a). Birlesmis Milletler Gida ve Tarim Orgiitii (FAO) tarafindan
yetkilendirilen kiiresel bir platform olan Bitki Islah Kapasitesinin Gelistirilmesi i¢in Kiiresel Ortaklik
Girisimi (GIPB) isimli organizasyona gore, “Bitki Islah1” insanligin yararina bitkilerin genetik olarak
iyilestirilmesi sanat1 ve bilimidir. Bitki islah1 ¢aligmalari, ¢ogaltilmasi istenilen bitkilerin se¢ilmesinden
daha karmasik molekiiler tekniklere kadar bir¢ok farkli teknik ve yontemlerle yapilabilmektedir
(Anonymous, 2020b). Bitki islah¢ilarinin amaci, iyilestirilmis 6zelliklere sahip tarimsal iiriin tiretmek
icin istenilen kalitsal 6zellikleri yeniden birlestirmektir. Bitki 1slahgilari, giiniimiize kadar daha ¢ok
ekonomik degeri yiiksek, verimli, zararlilara ve hastalik etmenlerine karsi dayanikli, besin degeri ve
organoleptik 6zellikler bakimindan en iyi olan karakterler iizerine ¢aligmalar yapmislardir. Bu karakterler
digindaki bitki tiirtine 6zgii bircok spesifik parametre ve seleksiyon kriterinin de 1slah hedefi olarak ele
alinmasi gelecek 1slah ¢aligmalari i¢in 6nem arz etmektedir (Xu 2010).

Genotipi bilmeden en iyi fenotipi secen ve ¢cogaltan ilk tarimla ugrasan insanlarin ¢abalarindan gliniimiize
kadar oldukca uzun bir siire gecmistir. Fernie ve Yan (2019)’a gore; Insanoglu ilk 1slah ¢alismalarinda
germplasm kaynaklarindan deneyimleyerek bitki materyallerini se¢mistir (M.O. 5000 yillar1). Bitki
islahinin baglangict olarak ifade edilen bu donemde bitkilerde fenotipik 6lgiimler ve degerlendirmeler
yapilmigtir (seleksiyon, 1G). 1900’li yillarda yesil devrim kavrami ortaya ¢ikmig ve bu donemde
melezleme 1slah1 (2G) kullanilmaya baslamistir. Biyoteknolojik calismalarin artis gosterdigi 1980°1i
yillar ve sonrasinda ise ikinci yesil devrim adi verilen bir donem 1slah ¢aligmalarma damga vurmustur
(biyoteknolojik bitki 1slahi, 3G). Bu déonemde bitki 1slah ¢alismalarinda transgenik ¢aligmalar, markor
(belirteg) yardiml seleksiyon ve genom diizenleme ¢aligmalar1 6n plana ¢ikmistir. Artik glinlimiizde
tasarlanan 1slah (genom diizeltme) olarak isimlendirilen bir bitki 1slah1 kavrami ortaya ¢ikmis olup biiytik
veri ve bilgi odakli tasarim s6z konusu olmustur (tasarlanan bitki islahi, 4G). Bu kavram ise, artig
gosteren insan niifusunu besleyebilmek adma daha etkili ve daha kisa siirede sonuglarin alinmasina
yonelik bir bitki 1slah1 planlamasi olarak degerlendirilmektedir.

Giibreleme, sulama gibi yetistirme kosullarinin iyilestirilmesi bir yana son ylizyildaki tarimsal
tirtinlerdeki verim artisinin nedeni olarak bitki 1slah1 ¢alismalar1 gosterilmektedir. Molekiiler biyoloji gibi
bitki 1slahi ¢aligmalarini destekleyen bilim dallarinin hizla gelisme gostermesi sonucunda giiniimiizde
bitki 1slah1 ¢aligmalarina daha da fazla katki saglaniyor olmas: 6nem arz etmektedir. Bitki islahgilari,
genetik varyasyonlar1 tanimlamak ve/veya olusturmak, varyasyonla ilgili genlerin genetik 6zelliklerini
tanimlamak (yeri, fonksiyonu ve diger genler ve ¢evre ile olan iligkisi), 1slah popiilasyonlarinin yapisini
anlamak, yeni alelleri veya allel kombinasyonlarmi spesifik ¢esitlerde veya melezlerde yeniden
birlestirmek ve degisen ¢evre sartlarina adapte olmalarini saglayici istenilen genetik 6zelliklere sahip en
iyi yeni bireyleri se¢mek gibi yaklagimlarlarla donatilmis durumdadir.

Cok yillik meyve tiirlerinde verim, meyve kalitesi, zararlilara ve hastaliklara dayaniklilik, hasat periyodu
gibi birgok bitkisel karakteri klasik 1slah metodlariyla ¢aligilmasi oldukga zordur. Boyle ¢alismalar, uzun
yillar alir ve fazla isgiici gerektirir. Meyve tiirlerinde, yabanci tozlanma nedeniyle yeni jenerasyon
bireylerde heterozigotluk derecesi yiiksek olmaktadir. Ayrica, meyve tiirlerinde tohumdan meyve verme
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yasina ulasana kadar genc¢lik kisirligi olarak ifade edilen uzun yillar alan bir siirecin tamamlanarak
fizyolojik olgunluga ulasilmas gerekmektedir. Ornegin, Atay ve Atay (2018)’inda belirttigi gibi, amaca
uygun yeni bir meyve ¢esidi elde etmek iizere belirli 6zellliklere sahip ebeveynlerin klasik melezleme
islemine tabi tutulmasi ve asamali seleksiyon iglemleri sonucunda cesit tesciline ve sertifikasyon
islemlerine kadar olan 25-30 yili bulan oldukg¢a uzun bir meyve 1slah siirecinden bahsetmek miimkiindiir.
Kiltiiri yapilan 6nemli meyve tiirlerinin Diinya genelinde farkli smiflandirma sekilleri mevcuttur.
Ornegin; sistematik smiflandirma (Cins ismi ve Tiir ismi kullanimi; Prunus avium), iklim ézelliklerine
gore siniflandirma (1liman iklim, subtropik iklim ve tropik iklim meyve tiirleri), aga¢ sekillerine gore
smiflandirma (agag, cali, yar1 ¢ali ve kdken yapida meyve tiirleri), meyve olgunlagsma donemine gore
siiflandirma (erkenci, mevsimlik ve gegci meyve tiirleri), meyve ve ¢ekirdek yapisi 6zelliklerine gore
smiflandirma (yumusak ¢ekirdekli, sert ¢ekirdekli, sert kabuklu, {iziimsii ve turunggil meyve tiirleri),
pazar sartlarma gore smiflandirma (yerli ve standart meyve tiirleri), degerlendirme sekillerine gore
simiflandirma (sofralik, kurutmalik, siralik ve konservelik meyve tiirleri). Meyve ve g¢ekirdek yapisi
ozelliklerine gore smiflandirima en fazla kullanilan1 olup kiiltiirii yapilan dnemli meyve tiirlerine ait bu
smiflandirma sekli ve temsil eden meyve tiirleri Cizelge 1°de verilmistir.

Cizelge 1. Kiiltiirii yapilan 6nemli meyve tiirlerinin meyve ve ¢ekirdek yapisi 6zelliklerine gore yapilan
smiflandirilma sekli

Simflandirma Meyve Tiirleri )

Yumusak Cekirdekli Meyve Tiirleri Elma, Armut, Ayva, Alig, Musmula, Kusburnu, Uvez

Sert Cekirdekli Meyve Tiirleri Kiraz, Visne, Kays1, Seftali, Erik, Kizilcik, igde, Hiinnap, Karayemis,
Zeytin, Yenidiinya, Hurma

Sert Kabuklu Meyve Tiirleri Antep Fistig1, Badem, Ceviz, Findik, Kestane, Pikan cevizi

Uziimsii Meyve Tiirleri Uziim, Cilek, Dut, Ahududu, Bogiirtlen, Maviyemis, Frenk Uziimii, Incir,

Muz, Trabzon Hurmasi, Nar

Turunggil Meyve Tiirleri Portakal, Mandalina, Limon, Turung, Lime, Altintop

2. Meyve Islahinda Kullanilan Molekiiler Markor Teknik ve Yontemleri

Bitki 1slahinda herhangi bir tiir, ¢esit veya genotipe ait herhangi bir karakterin gostergesi “markor
(belirteg)” olarak ifade edilmektedir. Bu markorler arasinda fenotipik markdrler olarak da ifade edilen
gozle goriilen ve/veya dlciilebilen nitelikteki morfolojik markérler ile birlikte sitolojik diizeyde tespit
edilebilen kromozom markérler ve 6lgiilebilir nitelikte bitki metabolik iriinlerinin tespitine yarayan
biyokimyasal markérler sayilabilir. Molekiiler markorler ise farkli genotiplere ait DNA niikleik asit
dizilis farkliligini ¢esitli sekillerde ortaya koyan DNA esasli markorlerdir. DNA markérleri kullanilarak
gerek populasyonlar arasi ve bir populasyon i¢indeki iliskiyi gerekse tiirler arasi ve bir tiir i¢indeki
genotipler ya da ¢esitler arasindaki iligkiyi DNA niikleik asit dizilisi diizeyinde “molekiiler diizeyde
karakterize etmek” miimkiindiir. Dolayisiyla, bitkilerde ilgilenilen 6nemli 6zelliklerin DNA seviyesinde
genetik degisiminin incelenmesi konusu ise “molekiiler bitki 1slah1” olarak ifade edilmektedir (Yildirim
ve Kandemir, 2002; Bernardo, 2008, Bawonpon 2014). Cizelge 4’de molekiiler karakterizasyon ile ilgili
bazi meyve tiirlerinde yapilmis ¢calisma orneklerine yer verilmistir.

Diinya genelinde molekiiler bitki islahit ¢alisan arastirmacilar tarafindan molekiiler markdrlerin
smiflandirilmas: ¢ok az farkliliklarla yapilmig olup artik giiniimiizde molekiiler biyoloji ve
biyoenformatikteki gelismelerin sayesinde ¢ok sayida farkli yontemlerin de dahil edildigi farkli
siniflandirmalara rastlamak miimkiindiir. Giniimiizde molekiiler bitki 1slah ¢alismalarinda en sik tercih
edilen DNA ve mRNA diizeyinde tespitleri kolaylastiran molekiiler markdr teknikleri ve yontemlerini
iceren bir smiflandirma yapilmis olup bu siniflandirma Cizelge 2’de sunulmustur.

RFLP kisaltmasiyla bilinen Restriksiyon Par¢a Uzunluk Polimorfizmi, Southern Botlama teknigine
dayanir ve DNA-DNA hibridizasyonuyla gergeklestirilir. Cesitli sekillerde etiketlenmis prob olarak
adlandirilan bir DNA pargasmin arastirilan bir DNA 6rnegindeki benzer veya aym dizilisteki DNA’ya
melezlenebilmesini esas alan bir yontemdir (Eldredge et al. 1992).
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Cizelge 2. Meyve 1slahinda kullanilan baz1 molekiiler markdr teknikleri ve yontemlerinin

siniflandirilmasi
Simiflandirma Temsil eden molekiiler teknikler ve
yontemler
1. Hibridizasyon esash molekiiler markor teknigi RFLP (Southern Blotlama)

2. PCR esash molekiiler markor teknik ve yontemleri

a. PCR esash yaygin kullanilan temel molekiiler markérler RAPD, AFLP, CAPS, SCAR, SRAP, SSCP
b. Tekrar dizileri esasl molekiiler markorler SSR, cpSSR, mtSSR, ISSR
C. Retrotranspozon esash markorler IRAP, REMAP, iPBS, RPIB
d. mRNA esasli molekiiler markorler EST, SAGE, DD, RT-PCR, DDRT-PCR
3. Sekans bilgisi gerektiren markor teknik ve yéntemleri SNP, DArT-Seq, DNA mikroarray
4. Sekanslama yontemleri Sanger, YNS (DTT, LS, PS, RT-S)

En yaygin kullanilan PCR esasli temel molekiiler markorler arasinda yer alan RAPD (Rasgele
Cogaltilmig Polimorfik DNA) tekniginin temel prensibi, rastgele secilmis 9-10 bp uzunlukta tek bir
oligoniikleotidin ilgili olan tiire ait genomik DNA iizerinde diisiik baglanma sicakliginda tesadiifi olarak
baglanarak PCR (polimorfik zincir reaksiyonu) ile ¢ogaltma yapmasma dayanir (Korbin et al. 2002).
AFLP (Cogaltilmis Parca Uzunlugu Polimorfizmi), PCR ve RFLP kombinasyonu bir tekniktir.
Cogaltilan parcalarin parmakizi bilgisini verir. Iki restriksiyon enzimi ile genomik DNA Kesilir. DNA
parcaciklarin her iki ucuna dizisi tanimli olan ticari adaptorler baglanir. Hedef adaptdrlere ve bazi
parcalarin 3’ ucuna tamamlayict olan primerler kullanilarak PCR iglemi gergeklestirilir (Lerceteau-
Kohler et al. 2003). CAPS (Boliinerek Cogaltilmis Polimorfik Diziler) teknigi, PCR-RFLP olarak da
bilinir. PCR iiriinlerinin restriksiyon enzimleriyle kesimi sonucunda olusan DNA fragmentlerindeki
polimorfizimleri yansitir. Primer dizayni igin gerekli olan dizi bilgisi ise gen bankasi, genomik DNA,
cDNA ya da klonlanmig PCR iiriinlerinden saglanir (Kunihisa et al. 2003). Temel PCR esasli molekiiler
markdrlerden birisi de SCAR (Sekanst Karakterize Edilmis Cogaltilmis Bélgeler) teknigi olup bu teknik
RAPD ve ISSR yontemleriyle elde edilen bantlardan polimorfizm ifade eden bantlarm jel iizerinden
c¢ikarilarak 3’ sonlarindaki DNA zincirlerinin tespiti ve bunlarin daha uzun ve daha spesifik primerler
seklinde PCR reaksiyonlarinda kullanilmasi esasi ile yapilir (Marieschi et al. 2016). SRAP (Sekansa
Bagh Cogaltilmis Polimorfizm) teknigi, agik okuma bolgelerini (ORF) hedef alan PCR temelli bir diger
markér sistemidir (Li et al. 2010). SSCP (Tek iplik Konformasyon Polimorfizmi) teknigi ise denatiire
edici olmayan poliakrilamid jelde denatiire edilmis tek iplikli DNA’y1 ayirmak esasma dayanir. Tek
iplikli DNA’nin elektroforetik hareketi, niikleotid dizisine bagli olarak almis oldugu konformasyona gore
degisiklik gostermektedir. Mutasyonlar sonucu olusan farkli baz yer degisimleri farkli sekonder yapilarin
olusumuna yol agabilmektedir (Luro et al. 2011).

Tekrar dizileri esasli molekiiler mark6r teknikleri arasinda bulunan SSR’lar (Basit Dizi
Tekrarlari/Mikrosatellitler), bitki genomlarinda genis bir dagilim gosterir. Bu tiir tekrarlara dayali
bilgiler tiire 6zgli korunmus alanlara sahip oldugundan biitiin genomu daha dogru temsil etmektedir.
Tekrarlanan bolgelere 6zgii bilgi veren spesifik primerler gelistirilmekte ve bu primerler ile PCR
yapilmaktadir (Ganopoulos et al. 2011). Organel mikrosatellitleri: (i) (cpSSR/kloroplast SSR);
Kloroplast genomunu karakterize eden daha az mutasyon oranindan dolay1 yeterli dizi varyasyonlarii
saptamak gii¢ olsa da cpSSR'larin kullaniminda kolay genotipleme ile daha yiiksek polimorfizm elde
edilir. Populasyon genetik ¢aligsmalar1 igin ¢ok yararli ve popiiler bir belirte¢ olarak degerlendirilirler.
cpSSR'leri ¢ekirdeksel (genomik) mikrosatellitlerden aywran iki 6nemli 6zellik vardwr. Birincisi,
kloroplastlarin tek atasal olarak kalitilmas1 durumudur. ikincisi ise kloroplast kromozomuna tiim cpSSR
lokuslar1 bagli olmasi nedeniyle rekombinant olmayan bir molekiil olmasidir (Zhen et al. 2007). (ii)
(mtSSR/mitokondriyal SSR); Bitki mitokondrial DNA’s1 (mtDNA) ¢ok dinamik olup 200-2500 kb
boyutunda farkli sayida tekrarlanan elementler ve intronlardan meydana gelir. mtDNA markorlerinin
evrim orant yavastir. Bu nedenle populasyon genetiginde ¢ok sinirli bir uygulama alanina sahiptir (Zhang
et al. 2012). Diger taraftan, ISSR (Basit Dizi Tekrarlamalart Arast Polimorfizm) tekniginde, birbirine
yakin bulunan SSR’lar arasindaki DNA dizileri cogaltilir ve ortaya ¢ikan fragmentlerin uzunluklari
kargilagtirilir. Teknik, 5° ve 3’ sonda gii¢lendirilen kisa ve tekrarlanan DNA zincirlerinin primer olarak
PCR reaksiyonda kullanilmasini, PCR iirlinlerinin elektroforez ile biiyiikliiklerine gore ayrilmasini ve jel
tizerinde DNA’larin tespitini igerir (Korbin et al 2002).
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Retrotranspozon esasli markor tekniklerinden birisi olan Retrotranspozonlar Arast Cogaltilan
Polimorfizm olarak ifade edilen IRAP tekniginde, iki retroelement arasinda ki DN A bolgesinin ¢ogaltim1
yapilir. Bu teknik retrotranspozon polimorfizimlerinin belirlenmesini saglar. Amag DNA parmak izi
olusturmaktir. Bu teknikte uzun ug tekrarlara sahip yapilarin dis kismindan itibaren ilerleyen 1 veya 2
primer kullanilir (Biswas et al. 2010). REMAP (Retrotranspozon-Mikrosatellit Arast Cogaltilan
Polimorfizm) tekniginde, bir uzun tandem tekrar (LTR) dizisi ve bununla birlikte bir mikrosatellite
baglanan primerler arasinda ki bolgenin ¢ogaltimi yapilir. Bunun nedeni, genomda yer alan
mikrosatellitlerin retrotranspozonlar ile iligki igerisinde bulunmasmdan dolayidir (Biswas et al. 2010).
iPBS (Primer Baglanma Alanlart Arast Iliski) tekniginde ise retrotranpozonlarin igerisinde
bulunduklart konumlar1 ile i¢ ice gecmis, ters donmiis veya kesilmis durumda bulunabilme
ozelliklerinden faydalanilir. Boyle bir yapida, mevcut bulunan i¢ kisimlar ile birlikte LTR (uzun tandem
tekrar) dizileri siklikla bir diger retrotranspozonun yanina yerlesmistir ve bu dizide PBS (primer
baglanma alani) dizileri siklikla diger PBS’nin yaninda yer almaktadir. Genom yapisinda retrotranspozon
varliginm fazla oldugu bdlgelerde, diger retrotranspozon yapilari ile birlikte bulunma ihtimaliden dolay1
PBS dizileri kullanilabilmektedir (Kuras et al. (2013). RPIB (Retrotranspozon Esash Insersiyon
Polimorfizmi) tekniginin temelini olusturan RBIP markorlerinin gelistirilebilmesi igin insersiyon
bolgesinde dizi bilgisine ya da biiyiik genomik veri tabanina gereksinim duyulmaktadir. Bu teknikte
retrotranspozon yapiya sahip olan bolgeler, bir LTR (uzun tandem tekrar) primeri ve tek-kopyali DNA’y1
smirlayan bir primer ile ¢ogaltilabilmektedir (Amar and Salam 2013).

mRNA esasli molekiiler markor tekniklerinin en 6nemli temsilcisi olan EST (ifade Edilen Dizi
Etiketleri) teknigi, cDNA klonlarinin rasgele dizi analizi olarak da bilinir. Bu teknik, haritalama ve
dizileme ¢aligsmalar1 i¢in uygundur. cDNA’lar ve mRNA’lardan elde edildikleri igin belirli sartlarda ya
da gelisimin farkli asamalarinda ifade edilen genlerin incelenmesine olanak saglarlar (Wisniewski et al.
2008). SAGE (Serial Analysis of Gene Expression/Gen Ifadesi Seri Analizi), binlerce genin ifadesini
ayn1 anda nicel olarak sorgulamak i¢in kullanilan bir yaklasimdir. Bir transkript i¢inde tanimli bir
konumdan tiiretilen kisa dizi etiketlerinin (10-11 bp), bu transkripti kesin olarak tanimlamak i¢in yeterli
bilgi igeren analizine dayanir (Chavan-Gautam et al. 2017). DD (Differential Display/Diferansiyel
Gosterge), polimeraz zincir reaksiyonu yoluyla farkli sekilde eksprese edilen mRNA'lar1 ayirmak ve
klonlamak i¢in bir yontemdir. mRNA'larm alt kiimelerini kisa cDNA'lar olarak goriintiileyerek hiicrelerin
mRNA bilesimlerini gorsellestirir (Wilkinson et al. 1995). RT-PCR (Reverse Transcription PCR),
RNA'mm DNA'ya ters transkripsiyonu (cDNA) ve polimeraz zincir reaksiyonunun (PCR) kullanildig1
hedef DNA’larin amplifikasyonun gergeklestirildigi bir tekniktir. Gen ekspresyonunun analizi ve RNA
6l¢limii amactyla rutin kullanilmaktadir. mRNA'larin, pre-mRNA'larin, kodlamayan RNA'lar gibi diger
RNA tiplerinin varligmi saptamak i¢in yaygin olarak kullanilmaktadir (Asif et al. 2000). DDRT-PCR
(mRNA Diferansiyel Gériintiilleme Ters Transkripsiyon-PCR) teknigi, transkripsiyon diizeyinde
diferansiyel gen ekspresyonunu analiz etmek i¢in tercih edilir. Farkli olarak eksprese edilmis gen, gen
klonlamasi, hormon diizenleme uygulamalari ve kontrol mekanizmasi gibi uygulamalarda
kullanilmaktadir (Wang et al. 2000).

Genom sekansinin belirlenmesinde en yaygin olarak kullanilan ve zincir sonlandirma yéntemi olarak da
adlandirilan Sanger (Shotgun Sekanslama teknigi/Dideoksi) teknigi ilk nesil sekanslama teknigidir. Bu
teknikte, bir kerede dizi analizi yapilamayacak kadar uzun olan DNA'lar dnce kiigiik pargalara boliiniir.
Elde edilen her bir parca bir plazmite klonlanir ve klonlanan plazmitler tek tek sekanslanir. Bu
seaknslarin (dizilerin) biyoenformatik analizlerle bir araya getirilmesi ile uzun DNA pargasmin dizisi
elde edilir. YNS (Yeni Nesil Sekanslama), DNA’y1 olusturan bazlarin (A,G,C,T) siralarmi yani
DNA’nin sifresini belirleyen iist diizey bir genetik analiz yontemidir. Yeni nesil dizilemede daha dnceki
tekniklerden farkli olarak, paralel bir¢ok dizileme reaksiyonu ayni anda yapilarak yiiksek hacimli ve hizli
sonug alinmaktadir. Ayrica, barkod yontemi ile DNA pargalarinin hangi drnege ait oldugu kolayca takip
edilmekte ve bu sayede aymi reaksiyonda onlarca Ornek bir arada calisilip 6rnek basmna maliyet
diistiriilmektedir. Dizilenecek olan DNA ilk 6nce parcalara ayrilarak bir veri olusturulur. Bu pargalarin
uclarina adaptdr dizileri ve barkod dizileri eklenir. Adaptor dizileriyle kati ylizeye tutturulmus olan tek
zincir halindeki DNA parcalarina isaretli bazlar eklenerek diger zincirin sentezi gergeklestirilir. Her yeni
bazin eklenmesi ile ortaya ¢ikan 151k, pH veya iyon dengesinin degisimi nedeniyle kimyasal ve foto
sensorler hangi bazin eklendigi belirlenmekte ve kaydedilmektedir. Reaksiyon tamamlandiginda
bilgisayarda kompleks biyoenformatik analizler yapilir. Bu sirada ayni bolgeyi kapsayan 10-20 adet
dizileme reaksiyonu sonucu iist iiste getirilmekte ve herhangi bir baz degisikliginin olup olmadigi
referans dizisiyle birebir kontrol edilerek ortaya ¢ikarilmaktadir. Hem kalitatif hem de kantitatif sonug
verebilen bir yontemdir. Bu nedenle ayni anda hem mutasyon analizi hem de kromozomlarin sayisindaki
artma veya azalma tespit edilebilmektedir. Yeni nesil sekanslama yontemleri sunlardir: (i) Dongiisel
tersinir terminasyon (DTT) ile sekanslama; niikleotid ekleme, floresan goriintiileme, eklenmemis
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niikleotidlerin yikanmas1 dongiisiinden ibarettir. Eklenmis niikleotidler kimliklendirilir. (ii) Ligasyon ile
sekanslama (LS); floresan isaretlenmis bir prob primer eklenmis kaliba komsu olan tamamlayici sekansa
hibridize olur. (iii) Pirosekanslama/Tek niikleotid ekleme ile sekanslama (PS); bir dizi enzimatik
reaksiyonla inorganik fosfat: orantili bir sekilde goriiniir 1518a doniistiirme esasinda calisir. DNA
zincirindeki niikleotid sirasint DNA polimeraz enzimi tarafindan sentezlenen yeni DNA zincirine
niikleotid eklenmesi asamasinda belirleyen niikleotid dizileme yaklasmudir. (iv) Real-Time sekanslama
(RT-S); floresan igaretli niikleotidlerin siirekli olarak eklenmesini goriintiileyen bir yontemdir (Kaya et
al. 2014).

SNP’ler (Tek Niikleotid Polimorfizmi), genetik bir lokusta farkli alleller olusturacak bigimde baz(lar)da
meydana gelen nokta mutasyonlarin sebep oldugu polimorfizmlerdir. Teorik olarak bir lokustaki SNP
dort bazdan birini bulunduracak sekilde, dort allel olusturabilir. SNP’ler hem kodlayict hem de kodlayici
olmayan DNA bolgelerinde meydana gelebilirler (Wells et al. 2015). DArT Seq (Diversity Array
Technology), Cesitlilik Dizileri Teknolojisi, karmasiklik azaltma ve yeni nesil dizileme platformunun
bir kombinasyonunun kullanildig bir restriksiyon alan iligkili SNP markorleri tiretimine dayanir (Shams
et al. 2019). Kapsamli genom profilleri i¢in uygun olup yiiksek hacimli analiz, hizli karakterizasyon, tek
baz degisimleri ile indeks tespitine olanak saglar. DArT genom profilleri giivenilir ve hassas fenotipleme
sagladigi i¢in bitki 1slahinda, yetistiricilerin bir hafta i¢inde QTL haritalamasini ve dnemli olan faktdre
odaklanmalarimi saglar (Huttner et al 2004; Jones et al. 2009). DNA Mikroarray (DNA cipleri)
teknolojisinin temeli ise Northern Blotlama ve Southern Blotlama tekniklerine dayanir. Ancak; bu
geleneksel metodlarla az miktardaki gen saptanabilirken mikroarrayler kullaniminda binlerce gen sekansi
eszamanli saptanabilmektedir. Hiicre fonksiyonu ve gen ekspresyonu iligkisini kullanir (Shimadaa et al.
2005).

3. Meyve Islahinda Molekiiler Haritalar

Bir bitkiden digerine degisen farkliliklar bitkinin genetik materyali DNA da kodludur ve genetik cesitlilik
(polimorfizm) olarak ifade edilmektedir. Bitkilerin 6zelliklerini kontrol eden genler, her bir kromozomun
spesifik bolgelerinde bulunmaktadir (Bawonpon 2014). Bir genin kromozomlar iizerindeki yeri, iki gen
aras1 mesafe, genler arasindaki baglanti mesafesi ve genlerin siralamasi genetik haritalama ile
belirlenebilmektedir.

I1k gelistirildginde fenotipik karakterlerin degerlendirilmesiyle yapilan genetik haritalar artik molekiiler
markorler kullanilarak daha etkin olarak kullanilmaktadir. Molekiiler markdrler kullanilarak yapilan
genetik haritalar, daha sonra genetik markdrler olarak da kullanilabilir nitelikte olup biiyiik genleri
bulmak i¢in de kullanilabilmektedir (Xu 2010; Bernardo et al 2008). Genetik haritalar; 1913 yilinda
Sturtevant, genlerin kromozomlar iizerinde ¢izgisel bigimde yerlesmis oldugunu saptamis olup crossing
over (rekombinasyon) olayi ile meydana gelen iki gen arasindaki par¢a degisimi sikliginin, bunlarin bir
kromozom {iizerindeki konumlarmin saptanmasina yardimci olabilecegini ileri siirmiistiir. Cesitli
Ozelliklerin ne siklikta birlikte kalitildiklarmna bakarak genler arasi mesafe tahmin edilebilmektedir ve
“baglant1 haritas1” seklinde kromozom iizerindeki genlerin birbirlerine gore nerede olduklari
gosterilebilmektedir. Ayn1 kromozomda bulunan genler, baglantili genler (linkage genes) olarak ifade
edilmektedir. Baglantili genler arasindaki mesafe ne kadar az ise, bu genlerin birlikte kalitilma olasilig1
o kadar fazladir. Diger taraftan, fiziksel haritalar ile bir kromozom iizerinde bilinen belirli DNA
dizilimleri arasindaki fiziksel mesafenin tespiti miimkiindiir. Bu mesafenin ifade edilmesinde baz
ciftlerinin sayist 6l¢iit olarak kullanilmaktadir. Fiziksel haritalama, kromozomlarda ayn1 dogrusal sirada
bulunan ve siirekli 6rtiigen klonlanmig DNA fragmanlarindan olusan fiziksel bir haritanin olusturulmasini
gerektirir (Zhang and Wing1997; Brown 2002; Meyers et al. 2004; Lolle et al. 2005).

Cok sayda agronomik karakterin calisilmasinda, Kantitatif Karakter Lokuslarina (OTL) dayali haritalarin
olusturulmasi 6nemlidir. Bitki boyu, verim, hastaliga direng gibi karakterler kantitatif karakter lokus(lar)1
ile kontrol edilmektedir. Kantitatif nitelikte bir karakteri etkileyen bir yada ¢ok sayidaki lokus genomda
bir yada c¢ok sayidaki yere lokalize olmus olabilir. Bitki 1slahinda QTL haritalar1 (QTL mapping)
olusturulmasi; kromozomal bdlgelerin tespiti ve elit bir varyetede aranilan QTL boélgesinin arastirilmast
olmak iizere iki amagla yapilmaktadir. Bir QTL haritalama islemi siralanan su adimlarda gerceklestirilir:
(1) haritalama popiilasyonu olugturulur (F2, DH, NIL, RIL, BC), (2) polimorfik markorler ile
genotipleme yapilir, (3) baglanti haritalari olusturulur, (4) fenotipleme yapilir (alanda izleme), (5) QTL
analizleri yapilir (Fenotipik karakterler ile markorler arasindaki iliskinin tespiti). Major ve mindr QTL ler
tanimlanir. Hangi kromozomda olduklar1 ve bir kromozom {iizerinde lokalize olduklar1 yer tespit edilir
(Bawonton 2014).

QTL haritalama galismalari, tek-markor esaslhi ve baglantili iki-markor esash yaklagimlarla baglamis olup
coklu-markor esash yaklagimlar ve son yillarda ise tiim-markorler esasli olarak da ifade edilen tiim
genom (whole genome) yaklagimlariyla yapilir olmustur. Biparental (iki ebeveynli) hatlardan olusturulan
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basit ve iyi karakterize edilmis bir F2 populasyonu veya bir RIL (rekombinant izogenik hat) populasyonu
kullanilmistir. Giiniimiizde ise, birden fazla ebeveynden olusturulan populasyonlar veya rastgele se¢ilmis
materyallerin dahil edildigi popiilasyonlar kullanilmaktadir. Diinya genelinde yapilan caligmalar
sayesinde, daha fazla popiilasyonun degerlendirilmesiyle QTL haritalarmin bilgi birikimi artis
gostermistir. Boylece, meta-analiz, birlestirilmis havuz analizi ve in-silico haritalama amaciyla mevcut
tim verilerin kullanilmas1 giderek daha onemli hale gelmistir. Artik, QTL haritalamasinda tek bir
ozellige dayali analizden ayni anda birden fazla 6zelligin veya hatta binlerce ifadenin (karakterlerin)
entegre analizine gecilmistir. Triploid endospermler ve farkli gelisim asamalarindaki dinamik 6zellikler
dahil olmak tizere baz1 spesifik 6zellikler icin yontemler ve epistaz ve gevre ile genotip etkilesiminin
dahil oldugu karmasik genetik etkiler icin de yontemler gelistirilmistir. Ustelik karmasik 6zelliklerin
genetik tespitinde karsilagilabilecek hemen hemen tiim karmasik durumlar icin istatistiksel yontemler
geligtirilmigtir (Xu 2010).

Bununla birlikte, ¢cogu yontem hala teori asamasinda kalmis olup pratikte tiim gereksinimleri
karsilayabilecek genel bir ydntem mevcut degildir (Xu 2010). Ornegin, basit dzellikler igin daha basit
yontemler kullanilabilecegi gibi; cok sayida parametrenin tercih edilecegi ve gesitli ortamlarla etkilesimli
planlanacak karmagik 6zellikler i¢in ise modelleme veya simiilasyon kullanilabilmektedir. Sonug olarak,
karmagik ozelliklerin tespit edilmesinde uygulanan QTL haritalamasinda, siirekli arastirma g¢abalari,
genetik ve 1slah materyalleri (popiilasyonlar, yapilandirilmis materyaller), molekiiller markorler
(sekanslar ve genler) ve gesitli bilgi ve materyallerin birbirleriyle entegre kullanimma dayali yapilmasi
zorunlu olacaktir. Bitki 1slahi programlarinda agronomik agidan 6nemli birgok 6zellik i¢in farkli gevresel
ortamlardaki ¢oklu, iligkili ve iliskisiz —melezlerden tiiretilen binlerce 1slah  hatti
degerlendirilebilmektedir. Artik, DNA sekanslayicilar, DNA mikrogipleri, protein ¢ipleri gibi fazla
saylda datanin kisa siirede alindig1 sistemlerin kullanilmasi 6nem kazanmistir. Klasik QTL haritalama
caligmalarinin mevcut smirlamalari, soyagaci tabanli ve/veya haplotip esasli QTL haritalama
yaklasimlari ile asilabilecek durumdadir (Jannink et al. 2001; Jansen et al. 2003). Karmasik 6zelliklerin
molekiiler tespiti hem baglanti hem de LD-tabanli (linkage disequilibrium) baglant1 dengesizligi
yontemlerin kullanimi ile basarili bir sekilde sonuglanacaktir. Bitki islahi programlarinda QTL
haritalamas1 amaciyla planlanacak c¢aligmalarda 6nemli olan hususlardan birincisi soyagaci bilgisi ve
fenotipik verilerin toplanmasi olup ikinci dnemli husus ise genis germplasm kaynaginda bulunan elit
materyallerde mevcut en iyi allellerin tespitine olanak saglayan tam bir QTL varyasyon 6rneklenmesinin
yapilmasidir (Manenti et al. 2009; Myles et al. 2009).

Cok yillik, yabanci tozlanma gosteren meyve tiirlerinde genetik haritalama ¢aligmasi planlandiginda,
birbirinden farkli iki genotipin melezlenmesinden elde edilen F1 populasyonu kullanilmaktadir. Her iki
ebeveyn i¢in ayr1 baglant1 gruplar1 yapilir. Ancak, onemli lokuslar agisindan her iki ebeveynde de
segregasyon yani agilim gosteren allellerle yapilan baglant1 haritalama ¢aligmalar1 problemler teskil
edebilmektedir. F1 hattinda dort farkli segregasyon tipi meydana gelebilir. Bu durum haritalama etkinligi
icin bir sorun ousturdugu i¢in suana kadar “Pseudo-Test Cross” metodu daha ¢ok tercih edilmistir.
Meyve agaglarinda genetik haritalamanin kisa donemde amaci, 6nemli bitkisel 6zellikler agisindan erken
seleksiyona izin verebilecek markorler (MAS) gelistirmektir. Gelistirilen markorler seleksiyon yapilacak
karakteri kontrol eden gen(ler)e miimkiin oldugunca baglantili olmalidir (<5cM). Markor bir karakteri
kontrol eden gene ne kadar yakinsa, rekombinasyonla markdr ve genin birbirinden ayrilma ihtimali de
bir o kadar diisiiktiir. Seleksiyon yapilacak populasyon ebeveynlerinin en az birisi s6z konusu markor ve
karakter lokuslar1 i¢in heterozigot yapida olmalidir. Meyve agaglarinda genetik haritalamanm uzun
donemde amaci ise, harita temeline dayali olarak onemli bitkisel karakterleri kontrol eden genleri
klonlamaktir. Bu amag, oncelikle ¢ok yiiksek ¢oziiniirliige sahip olan bosluklarin olmadigi genetik
baglant1 haritalarmin elde edilmesine baglhdir.

Meyve agaclarinda heterozigotluktan dolay1 “saf hatlar” ebeveyn olarak kullanilmazlar, ¢ok uzun yillar
gecmesi gerekir. Cinsler arasi, tiirler arasi (intergenic) ya da tiir i¢i (intragenic) olmak iizere genetik
olarak farkl iki ebeveyn kullanilmaktadir. Ebeveynlerden birisinde kromozom iptalleri, kromozomun bir
pargasinin ters gevrilmesi veya bir kromozom pargasmin baska bir kromozoma tagmmasi gibi farkl
kromozomal yapilar gozlenebilir ve boyle bir durumda dncelikle her iki ebeveyn i¢in ayr1 ayr1 baglanti
gruplart olusturulur. Ortak kromozom gruplar1 yapilir. Meyve agaglarinda genetik olarak haritalanan
genler, genellikle meyve ve aga¢ 6zelliklerini kontrol eden genler ile biyotik ve abiyotik nitelikte stres
faktorlerine dayaniklik saglayan genler olmustur. Cok yillik meyve tiirlerinde, 1slah g¢alismalari
kapsaminda Kkantitatif karakter lokuslarinin (QTL) calisilmast ve tiim genom seviyesinde
genotiplendirme ¢aligmalari, DNA esasli molekiiler markor teknikler ve biyoenformatikteki gelismelerin
de katkisiyla artik daha etkin hale gelmistir. Molekiiler diizeyde meyve islahi ¢aligmalar1 arasinda
baglant1 haritalarmin esas alindig1 genom seviyesinde ¢alismalar da yer almaktadir. Molekiiler markorler
ve fenotipik Ozellikler arasindaki iliskinin tespiti amaciyla baglant1 haritalar1 ve iliski haritalar:
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kullanilmaktadir. Cizelge 4’de bazi meyve tiirlerinde kantitatif karakter lokuslarinin ¢alisildigi bazi
orneklere yer verilmistir.

3.1. Baglant (Linkage) Haritalari:

Baglant1 haritalama kantitatif kalitim gosteren fenotipler ile markdrler arasindaki baglantiy: tespit
etmekte kullanilir. Baglanti haritalarmin yapilabilmesi igin haritalama populasyonlarma ihtiyag
duyulmaktadir. Bunlar F2, F3, rekombinant kendilenmis hatlar (recombinant inbred lines, RIL),
katlanmis haploid hatlar (double haploid, DH) gibi populasyonlardir. Maksimum benzerlik (maximum
likelihood) veya regresyon analizi kullanilarak, interval haritalama (interval mapping-IM), birlesik
interval haritalama (composite interval mapping-CIM) ve ¢oklu interval haritalama (multiple interval
mapping-MIM) gibi modellerle ilgilenilen fenotipik 6zellik ve markér arasindaki iligki tespit
edilmektedir (Semagn et al. 2010). Baglant1 haritalamada kullanilacak populasyonlarin gelistirilmesi
zaman almakta ve yogun isgiicii gerektirmektedir. Baglant1 analizlerinde ¢ok sayidaki 6rnegin
degerlendirilme ve olusturulma maliyeti ile haritalama populasyonunun eldesi sirasinda meydana gelen
rekombinasyonun sinirli sayida olmasi baglanti analizlerinde QTL’lerin ¢ogunlukla 10-20 cM araliginda
lokalize olmasina yol agmaktadir (Doerge 2002; Holland 2007).

Baglant1 haritalarinin olusturulabilmesi i¢in haritalama popiilasyonlar1 gerekli olup bunun i¢in temelde
iki yola bagvurulmaktadir. Birincisi; bir tiir icerisindeki bireylerden faydalanilmasidir. ikincisi ise akraba
tiirler arasindaki melezleme c¢aligmalarindan elde edilen bireylerden faydalanilmasidir. Bitkilerde
haritalama popiilasyon tipi bitkinin {ireme sekline baglhdir; (i) Kendine dollek: kendilemeye (inbreeding)
duyarli olan tiirlerdir. F2 populasyonu, rekombinant kendilenmis hatlar (inbred) kullanilir. (ii) Yabanci
dollek: kendi ¢icek tozlariyla uyusmazlik problemi vardir. Yabanci tozlanma olmalidir. F1 populasyonu
kullanilir. Bu tiireme sekillerinin her ikisinde de geri melez, double haploid yontem tercih
edilebilmektedir. Cizelge 5°de baglanti haritalama ile ilgili baz1 meyve tiirlerinde yapilmig ¢aligma
ornekleri verilmistir (Xu 2010).

Haritalama popiilasyonunun olusturulmasinda 6nemli olan ii¢ faktor agagida kisaca ifade edilmistir (Xu
2010).

= Ebeveyn secimi: DNA polimorfizmi, saflik/heterozitotluk, dollenme kabiliyeti, sitolojik 6zellikler
dikkate alinmalidir.

= Populasyon boyutu: Harita popiilasyonu biiyiidiikge, genetik haritanin dogrulugu da artar.
= Populasyon secimi: Farkli popiilasyon tipleri baglanti haritalarinda kullanilabilmektedir.

Baglanti haritalar1 olusturmak i¢in kullanilan populasyonlar ve hatlar asagida siralanmistir (Xu 2010);

F2 populasyonlari: Fi’lerin kendilenmesiyle olusturulur. F, bitkileri genetik materyalin yeniden
rekombine edildigi mayoz {irlinleridir. Her kodominant markor igin beklenen agilim orami 1:2:1
seklindedir.

Rekombinant kendilenmis hatlar (RILS=Recombinant Inbred Lines); Cesitli 1slah prosediirleri ile
tretilebilirler. Bir¢ok jenerasyon F» ’lerin kendilenmesiyle olusur. Bu, homozigotluga ulagsmak igin
yapilir. Rekombinant kendilenmis hatlar ile tekrarli caligmalar yapmak miimkiindiir ve bir¢ok arastirma
grubu tarafindan ortak kullanilabilir.

Geri Melez Populasyonlar (BC=Back-Crossing Populations): Verici nitelikte bir ebeveyinin spesifik
DNA fragmentlerini, alic1 nitelikte bir diger ebeveynle melezlemeye tabi tutulmasi ve sonraki adimlarda
alici nitelikteki ebeveyn ile geri melezleme isleminin devam ettirilmesi sonucunda elde edilirler. Her geri
melezlemede verici genomun bilgisi %50 azalis gdsterir. Molekiiler markérler, bu islemin izlenmesinde
ve hizli sonug alinmasinda yardimei1 olmaktadir.

Yakin izogenik hatlar (NILs=Near-1sogenic Lines); birbirini takip eden geri ¢aprazlama iiriiniidiir. Bir-
iki lokus haricinde genomlarinimn her yeri ayni olan hatlara denilir. Markor seleksiyonu yardimiyla birkag
jenerasyon geri melezleme yapilarak elde edilirler.

Katlanmis Haploid Hatlar (DHs=Double Haploids); Haploidler, n sayida kromozom setine sahiptirler
ve tabiatta kendiliginden meydana gelebilecegi gibi yapay olarak laboratuvar sartlarinda da elde
edilebilirler (Anter ve mikrospor kiiltiirleri/Bulbosum teknigi). Haploid hatlarin kromozom sayisinin
ikiye katlanmasindan {iretilen diploitlere (2n) ise double (¢ift) haploidler denir. Bu katlanmis haploid
hatlar ile kesin homozigot saf hatlar elde edilebilmektedir.
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3.2. Iliski haritalama (Association Mapping):

Baglant1 haritalama c¢aligmalarinda kullanilan populasyon iki ebeveynin melezlenmesi ile elde
edildiginden genetik varyasyon kisith olurken, iligki haritalamada genellikle ¢ok sayida jenerasyondan
olusan populasyon kullanilmasi nedeniyle genetik varyasyon c¢ok fazla olmaktadir. iliski haritalama
isimli yontem, farkli lokuslardaki allellerin “Baglanti Dengesizligine (LD, Linkage Disequilibrium)”
dayanan kantitatif 6zelliklerin haritalanmasi ve bu kantitatif 6zellikler ile markdrler arasindaki iligkinin
belirlenmesi i¢in gelistirilmis olan giiclii ve etkili bir yontemdir.

Iki ebeveynli haritalama olarak bilinen baglanti haritalamasi, 20 yili askin bir siiredir gesitli bitki
tiirlerinde baglantiy1 incelemek i¢in kullanilan klasik bir haritalama teknigi olsa da (Holland 2007), baz1
bitki tiirlerinde QTL haritalamanin smirlamalarindan dolay1 baglanti dengesizligi (LD) esash
iliskilendirme haritalar1 daha fazla tercih edilir olmustur (Goldstein and Weale 2001; Gupta et al. 2005;
Nadeem et al. 2018). “Baglant: dengesizligi (LD) ” farkli lokuslarda allellerin rasgele olmayan birlegsmesi
olarak bilinir. Iliskilendirme haritalamasmin genel metodolojisi, genis bir genetik gesitlilige sahip dogal
bir popiilasyondan bireylerin segilmesini igerir. Yillardir, tam ve kesin fenotipleme, tercihen farkli
lokasyonlar ve farkli gevresel sartlarda ilgilenilen ¢esitli karakterler i¢in gergeklestirilmektedir. Uygun
markorlerle genotiplendirdikten sonra, popiilasyonlarin yapisi ve akrabaliklar1 belirlenmektedir. Son
olarak, fenotipleme ve genotipleme verileri bazi istatistiksel yazilim programlar1 kullanilarak
iligkilendirilir. GOLD (Abecasis and Cookson 2000) ve TASSEL (Bradbury et al. 2007), LD'nin yapisini
ve diizenini tanimlamak amaciyla en yaygm kullanilan yazilim uygulamalaridir. Iliski haritalama iki
kategoride degerlendirilir: (i) aday gen esasl iliski haritalama, (ii) genom ¢apinda iliski haritalama. Iliski
haritalama ile ilgili olarak bazi meyve tiirlerinde yapilmig ¢calisma 6rnekleri Cizelge 5°de yer almaktadir.

4. Meyve Islahinda Molekiiler Diizeyde Seleksiyon Yaklasimlari

Bir meyve islahi programinda molekiiler markorlerin kullanimi ile farkli seleksiyon stratejileri esas
alinabilmektedir. Temelde markdr destekli seleksiyon (MAS/marker assisted selection) ve genomik
seleksiyon (GS/genomic selection) olmak iizere iki molekiiler seleksiyon stratejisi bulunmaktadir.
MAS’ta hedef karakterlerle iligkili markdrler esas alinirken, GS’de tiim genomu kapsayan tiim markdorler
esas alinmaktadir.

Molekiiler diizeyde bir seleksiyon programi olusturabilmek i¢in, klasik bitki 1slaht yontemlerinin bilgisi
yaninda genetik ¢esitlilik analizleri, gen fonksiyonu analizleri, markor destekli seleksiyon, genomik
seleksiyon ve genom ¢apinda iligki analizleri (GWAS/genome-wide association) gibi molekiiler bitki
islah1 bilgisine de ihtiyag vardir. Dogal yada yapay olarak olusturulmus bitki populasyonlarinda
fenotipleme, genotipleme ve cevresel faktorlerin birlikte degerlendirildigi seleksiyon stratejileri dnem
arz etmektedir. Fenotipleme; verim, kalite, biyotik ve abiyotik kosullara dayamklilikla iligkili ya da
tarimsal degeri etkilemesi diisiiniilen cesitli girdilerin kullanim verimliligini tespit etmek amaciyla genis
caph ve ¢oklu bolgesel nitelikte planlanir. Genotipleme; ¢ekirdeksel materyal DNA’dan faydalanilarak
cip esasli degerlendirme, sekanslama ile genotipleme (GBS/genotyping by sequencing), yada
traskriptomik ve proteomik analizler seklinde planlanabilmektedir. Ileve olarak, “e-typing”
(environmental typing) olarak da ifade dilen ¢evresel faktorlerin (su, 151k, sicaklik, toprak, giibreleme),
fenotip ve genotip iizerindeki etkilerinin degerlendirildigi bir strateji adimi dnem kazanmig olup gok
sayida bitki tiiriinde seleksiyon ¢alismalarina dahil edilmektedir.

Son yillarda “Tiim Genom Stratejileri” baslig1 altinda yer alan MAS ve GS esasli olarak programlanan
meyve 1slahi ¢aligmalar1 nem kazanmis durumdadir. Tiim genom stratejileri, tiim genom seviyesinde
bitki molekiiler 1slahi i¢in gerekli olan araglar1 ve metodolojilerin tamamini tamimlar (Xu et al. 2012). Bu
stratejiler; (i) Tiim germplazm bireyleri igin biitiin genomik dizileri, (ii) Onemli genomik bdlgeler, genler
ve fonksiyonel allelleri kapsayan molekiiler markorleri, (iii) Farkli hedef karakterler i¢in farkli cevre
kosullarinda 6lgiilen yiliksek tahminli fenotiplendirme sistemini, (iv) Genleri, genotipleri ve tiim bitki
performansini etkileyen ¢evresel faktorlerle ilgili bilginin bitiinlestirilmesini kapsar. Tim genom
stratejilerinin nihai hedefi, istenilen fenotipler/islah tirlinleri i¢in, en iyi genotip, gen, allel ya da haplotip
kombinasyonlarini, spesifik genomik bolgelerini tespit etmede yardimct olmaktir. Populasyon boyutu,
genom biiyiikliigli ve markdr sayist dnemlidir.

4.1. Ilgilenilen Gen(ler) icin Markir Destekli Seleksiyon (MAS)

Markor destekli seleksiyon (MAS), hedef lokusla siki iliskide olan DNA markoérlerinin kullanimimni esas
alir. Fenotipi izleme ya da seleksiyon amagli kullanilir. Islah siiresini kisaltarak erken jenerasyonlarda
seleksiyona olanak saglar. Istenilmeyen gen kombinasyonlar1 erkenden 1slah programimdan ¢ikarilmis
olur. Ozellikle bitki hastaliklarina dayaniklilik ile ilgili 1slah galismalarmda MAS kullanimi ile hassas
olan bireyler programdan ¢ikarilarak zaman ve iggiliciinden tasarruf edilmistir (Ribaut et al. 2010; Xu
2010; Xu et al. 2012; Bawonton 2014 Collard and Mackill, 2008).
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Bitki islahgilar1 genellikle, gozle goriilebilir 6lgiilebilir karakterleri esas alarak fenotipik degerlendirme
ile amaglarma uygun olan bireyleri se¢miglerdir. Bu islem bir¢ok bitki tiiriinde oldukca zor bir islem
olarak ortaya ¢ikmaktadir. Cigek rengi gibi bazi karakterler sadece tek bir gen tarafindan kontrol
edilirken; verim, kalite yada besin degeri gibi baz1 kompleks karakterler ise birden fazla gen tarafindan
kontrol edilmektedir ve uzun siiren ve fazla iggiicii gerektiren dlgiimler gerektirmektedir. Diger taraftan,
fenotipik karaktreler ¢evre tarafindan etkilenmektedir ve sonuglar degisiklik gosterebilmektedir (Genler
+ Cevre = Fenotip).

Moreux (2011)’de, fenotipik degerlendirme yerine molekiiler markorlerin  kullanildigt MAS
caligmalarinin bazi avantajlar sagladig: ifade edilmistir. Bunlar;

a. Erken seleksiyona olanak saglama (¢cogiir/tohum asamasinda bile caligilabilir)
b. Maliyeti azaltma (daha az bitki/daha az zaman gerektirir)

C. Vejetasyon siiresini kisaltma (Sayet bir gen resesifse ¢igeklenme sonrasi gozlenebilir. Heterozigot
bitkilerin se¢iminde kolaylik saglar)

d. Islah ¢caligmalarinm etkinligini artirma (kompleks karakterlerde)

Molekiiler meyve 1slahinda DNA esasli molekiiler markorlerin kullanildigi alanlardan biri olan MAS
calismalarinda bazi 1slah stratejileri tercih edilmektedir. Bunlar arasinda; MABC, MARS ve MAP yer
almaktadir. Cizelge 4’de markdr destekli caligma 6rneklerine yer verilmistir.

MABC (Markdor destekli geri melezleme): Hedeflenen karakteri gelistirmek icin (amaca uygun karakter
bakimindan) istiin 6zellikli elit bir 1slah hattina bir ya da birden fazla gen ya da QTL’nin transferine
olanak saglanmis olur. Geri melezleme (BC/Back crossing) islahinda iki seleksiyon sekli kullanilabilir:
(i) Ileri seleksiyon (foreground selection); hedef geni tasiyan bireylerin secimine yardimei olur (siki
iliskide bagl markorler kullanilarak), (ii) Geri seleksiyon (background selection); tekrarlayan ebeveyn
genomunu tespit i¢in kullanilir ve elit olan bireyleri tespit etmede fayda saglar (Bawonton 2014).

MARS (Markor destekli tekrarlamall seleksiyon): Cok sayida minér QTL (20-30 QTL) tarafindan
varyasyon kontrol edildiginde MABC uygulamasi sinirlanir ve MAP uygulamasi ise ¢ok zorlasir. Bu
durumda MARS etkili bir strateji olarak tercih edilir ve kompleks karakterlerin ¢aligilmasnda
yarayiglidir. Popiilasyondaki istenilen markor allellerinin frekansini artirmada etkilidir. MARS sunlari
kapsar: (i) F2 ya da F2’den tiiretilmis bir seleksiyon indeksi tanimlama, (ii) se¢ilen bireylerin kendilenmis
dollerinin rekombine edilmesi, (iii) bu islemin ¢ok sayida tekrari. Bawonton (2014), markor destekli
tekrarlamali seleksiyon adimlar1 su sekilde siralanmaktadir: 1.asama; MAS asamasidir. F2 olusturulur,
F2’de test melezi uygulamasi yapilir. Coklu ¢evre sartlarinda hatlar degerlendirilir. “Multiple linear
regrasyon” kullanilarak 6nemli karakerlerle iliskili bir indeks olusturulur ve en iyi olanlar rekombine
edilir. 2.asama; Ortii altinda seleksiyon ya da fidanliklarda agikta seleksiyondur.

MAP (Markor destekli piramitleme): Islah amacini1 kargilayan birden fazla genin/kantitatif karakter
lokusunun (QTL’leri) tek bir genotipte kombin edilmesi iglemidir. Klasik 1slah ile yapilabilse de olduk¢a
zordur ve erken jenerasyonlarda sonu¢ almmasi miimkiin olmayabilir. Molekiiler markorlerin
kullanilmasi ile amaca uygun karakterlerin erkenden tespiti miimkiin olacagindan 1slah programini
kolaylastirabilir. Fenotipik degerlendirmeye gerek kalmadan etkin DNA esasli markorlerle tespit
miimkiindiir. Ornegin, birden fazla hastalik etmenine dayaniklilk ile iligkili kantitatif karakter
lokuslarma yonelik tespit ¢caligmalar: (Bawonton 2014).

4.2.Genomik Seleksiyon (GS)

Biiyiik bitki 1slahi programlari/popiilasyonlar: i¢in tercih edilen yeni bir yaklasimdir. Tiim genom
diizeyinde molekiiler markorler kullanilir. Fenotipik bilgi ile markér bilgisi birlestirilir. Islah
caligmasinin dogru tahmini ve genotipik degerlerin dogrulugunu artirmak igin etkin islah amaglh
onemlidir. Geleneksel MAS programinda kullanilan QTL tanimlama yerine her bir bireyin 1slah degerini
tahmin etmek i¢in kullanilir ve asagida siralanan avantajlari sahiptir (Bawonton 2014).

a) Yiksek yogunlukta molekiiler markor gerektirir (LD seviyesi)
b) Tiim markérlerin birlikte etkilerini kapsar (ilave varyasyon kazanimi)

€) Markor etkileri Oncelikle tahmin edilir (Training population; yeterli bilyiikliikte deneme
popiilasyonu (300’den fazla)).
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d) Islah degeri her genotipte test edilir (Testing population; tahmini markor etkileri kullanilan test
popiilasyonu)
Genomik seleksiyon, genomun bolgesel calisiimasina olanak saglayan markor destekli seleksiyonun, tiim
genomu kapsayan genetik markdrlerin kullanildigi bir formudur (Goddard and Hayes, 2007; Shamshad
and Sharma, 2018). Markor destekli bitki 1slahinda bolgesel genom analizleri ile tiim genom analizlerinin
bir karsilastirmasi Cizelge 3’de verilmistir. Ayrica, meyve tiirlerinde genomik seleksiyon konularinda
yapilmig bazi ¢alisma orneklerine Cizelge 4’de yer verilmistir.

Cizelge 3. Markor yardimli bitki 1slahinda bolgesel genom analizleri ile tim genom analizlerinin bir
kargilagtirmasi (F: fenotipleme, G: genotipleme, E: e-typing) (Xu et al. 2012)

Bolgesel Genom analizleri (MAS)

Tiim Genom analizleri (GS)

DNA ornegi Yaprak Tohum ve Yaprak
Populasyon Biparental populasyonlar ve bagimsiz NAM (Nested Association Mapping),
yonetimi iliskide degerlendirmeler MAGIC (Multiparent Advanced Generation

Intercross) ve dogal populasyonlar

Genotiplendirme

Markorler ya da cipler (array)

Sekanslama ve yiiksek yogunlukta markor
¢ipler

Fenotiplendirme

Hedef karakterlerin bireysel
fenotiplendirmesi

Tiim karakterler i¢in yiiksek derecede
dogrulukla fenotiplendirme

Markor-karakter
iliskisi

Markoérlerle ya da segilmis aday
genlerle iligkili

Yiiksek yogunlukta markorler ya da GBS
kullanilarak GWAS

Seleksiyon

Onemli 6l¢iide iliskili markérler esas
almir

Tahmini etkileri olan tiim markorler esas
alinir

Cevresel etkiler

Cevre bilgisi kullanilmaksizin
fenotipik bilgiyi esas alarak
degerlendirme

Hem fenotipik hem de ¢evre bilgisi ile
degerlendirme

Bilgi yonetimi

2 boyutlu: G-P
Excel ve veritabanlar1 araciligiyla

3 boyutlu: G-P-E
WEB esasli araglar ya da ag olusturma

Destek arac karari

Ay araglar ile desteklenen bireysel

Kiiresel kapsamda entegre araglar ile

kararlar

desteklenen toplu kararlar

5. Meyve Islahinda Markor-Karakter Iliskisine Dayalh Genetik Haritalarin Olusturulmasi
(Association Mapping)

5.1. NAM (Nested association mapping)

Kantitatif karakter lokuslarin1 taramada, baglant1 analizi veya iliskilendirme haritalamasinin
dezavantajlar1 olmadan, diisitk markor yogunlugu gereksinimi, yiiksek allel zenginligi, yiiksek haritalama
coziinlirligi ve yiiksek istatistiksel giic avantajlarma sahip olmak amaciyla hem ge¢mis
rekombinasyonlardan hem de son rekombinasyon olaylarindan yararlanir (Yu et al. 2008).

5.2. MAGIC (Multi-parent advanced generation inter-cross)

Coklu ebeveynli ileri nesiller aras1 melezleme teknigi, birkag alleli inceleyerek biparental haritalamaya
kiyasla daha yiiksek rekombinasyon hizi ve gelismis haritalama ¢oziiniirligii saglar. MAGIC
popiilasyonlarinin gelisiminin temel esasi, ¢aprazlama seviyesini artirmak ve genom karigimini
arttirmaktir. ileri melezleme hatlart MAGIC popiilasyonlart olarak kullanilir ve iki kendilenmis hattin
melezlenmesiyle  gelistirilen bir popiilasyonda rastgele ve miiteakip ¢aprazlamalarin
gerceklestirilmesiyle gelistirilir. MAGIC popiilasyonlar1 farkli bitki islahi programlarinda, QTL'lerin
daha dogru belirlenmesinde ve dogrudan veya dolayli olarak cesitliligin gelistirilmesinde, kalici
haritalama popiilasyonlari olarak kullanilabilir (Darvasi et al. 1995; Cavanagh et al. 2008; Bandillo et al.
2013).
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5.3. Aday gen esasl haritalama (Candidate-gene-based association mapping)

Ilgilenilen bir karakter ile bir gendeki DNA polimorfizmi arasindaki iliskiyi incelemek amaciyla tercih
edilen kullanigh bir tekniktir. Aday genler genellikle biyolojik fonksiyonlar: bilinen ilgilenilen bir
karakter iizerinde dogrudan veya dolayli etkiye sahip olan genlerdir (Tabor et al. 2002; Sehgal et al.
2016). Bu teknik, hatlar arasinda ve spesifik genler i¢cinde bulunan SNP'lerin saptanmasini kapsar. Aday
geni aragtirmanin en basit yontemi amplikonlarin yeniden dizilimine baglidir. Birim uzunluk basma SNP
miktar, belirli bir aday gen lokusu i¢in LD bozunma hizi ile tanimlanabilen 6nemli iliskinin saptanmasi
icin gereklidir (Mackay 2001; Whitt ve Buckler 2003; Lau et al. 2015).

5.4. Genom Capinda Iliskilendirme Calismast (GWAS/Genome-Wide Association)

Uzun zaman ve maliyet gerektiren melez populasyonlara gerek kalmadan, dogal populasyonlar
kullanilarak DNA markdrleri ve agronomik oOzellikler arasindaki iligkiler saptanabilmektedir.
Sekanslama ile genotipleme (GBS), kompleks genomlardan referans sekans bilgisine gerek duymadan
cok fazla sayida SNP elde edilmesini saglayan, hizli bir yontemdir. GBS metodu indirgenmis temsili
sekanslamaya dayanmaktadir. Bu metodda genom restriksiyon enzimleri ile kesilmekte ve kesim
bolgelerinden sekanslama yapilmaktadir (Karaca 2018). Bi-parental haritalama ve klasik 1slah
uygulamalarinin sahip oldugu dezavantajlarin tistesinden gelebilmek i¢in iligkili haritalama yontemleri
gelistirilmistir (Nadeem et al. 2018). iliskili haritalama, iki ebeveynli haritalamalarin aksine hem daha
biiyiik germplazm koleksiyonlarina, hem de yiiksek rekombinasyona sahiptir ve bu yolla ¢ok daha iyi
iligkili bir ayristirma sunmaktadir (Ersoz et al. 2007). Genom ¢apinda iligkilendirme ¢aligmalar1 (GWAS)
tic onemli unsur gerektirir: 1) Arastirma ile ilgili genetik bilgiyi etkili bir sekilde saglayacak yeterli
biiyiikliikte popiilasyon 6rnekleri, 2) Biitiin genomu kaplayacak sekilde polimorfik allelerin etkili
genotiplemesi, ve 3) Genetik iliskileri tarafsiz bir bigimde ortaya koyan giiglii istatistiksel metotlar
(Cantor et al. 2009). Cizelge 5’de baz1 meyve tiirlerinde markor-karakter iliskisine dayali planlanarak
yapilmig olan GBS ve GWAS konulu ¢alisma 6rneklerine yer verilmistir.
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Cizelge 4. Baz1 meyve tiirlerinde yapilmis olan molekiiler karakterizasyon, kantitatif karakter lokuslar1

ve markor destekli seleksiyon ve genomik seleksiyon baglikli ¢calisma 6rnekleri

Meyve Markor Tiir, Populasyon Metod/ Harita bilgisi Referans

tiirii

Cilek SNP Fragaria x ananassa Phytophthora cactorum’a Nellist et al.

‘Emily’x ‘Fenella’ dayaniklilik (2019)
181 F1 populasyon
Cilek SNP Fragaria x ananassa Podosphaera aphanis’a dayaniklilik Cockerton et al.
‘Emily’x ‘Fenella’ (Kiilleme hastalig1) (2018)
181 F1 populasyon
Cilek SSR, Fragaria x ananassa Ciceklenme ve meyve kalitesinden Castro and
SCAR ‘Delmarvel’x ‘Selva’ sorumlu karakterler Lewers (2016)
177 F1 populasyon
Cilek SNP F. chiloensis x F.virginiana  Ciceklenme ve meyve kalitesinden Hancock et al.
106 F1 populasyon sorumlu karakterler (2016)

Cilek SSR,NBS  Fragaria x ananassa Kahverengi kok ciirtikliigiine Yilmaz-Temel
(niikleotid  “Holiday' ve "Korona' dayaniklihk (2011)
baglama 82 F1 populasyon
sekansi)

Cilek SSR heterozigot ‘Capitola’ yada Ciceklenmeyi kontrol eden FaPFRU Perrotte et al.

‘Mara des Bois’ ve homozigot  lokusu (2016)
‘CF1116’yada ‘Pajaro’
1.populasyon 375 birey
2.populasyon 85 birey
Cilek SNP Fragaria x ananassa SNP array gelistirme ve Bassil et al.
19 oktoploid ve degerlendirme ¢aligmasi (2015)
6 diploid cilek
Cilek ISSR Fragaria chiloensis Cigeklenme zamani Carrasco et al.
41 genotip (2013)
Cilek AFLP, Fragaria x ananassa Disomik ve polisomik kalitimin Lerceteau-
SDRF 119 F1 populasyon karakterizasyonu Kohler et al.
(2003)
Kivi EST A. chinensis Kirmizi petal renginden sorumlu Fraser et al.
var. chinensis x A. eriantha R2R3 MYB transkripsiyon (2013)
275 BC hatt faktoriiniin belirlenmesi
Kivi SNP Actinidia chinensis Pseudomonas syringae pv. Tahir et al.
‘Hortl16A4° > P1 actinidiae’e dayaniklik (bakteriyel (2019)
236 F1 populasyon kanser)
Kirmizi BAC Rubus idaeus Phytophthora rubi’ye dayaniklik Woodhead et al.
Ahududu library ‘Glen Moy’ x ‘Latham’ (Kok ctiriikliigii) ile iligkili kantitatif (2013)
188 F1 populasyon karakter lokuslari
Kirmizi SSR Rubus idaeus Kok ve tomurcuk ile iliskili Woodhead et al.
Ahududu ‘Glen Moy’ x ‘Latham’ EST'lerden 25 SSR markor (2008)
188 F1 populasyon karakterizasyon, haritalama
Siyah SSR Rubus occidentalis Amphorophora agathonica’ya Bushakra et al.
Ahududu ‘ORUS 4304’ x ‘ORUS 4305°  dayanmiklik (Yaprak biti etmeni) (2018)
Iki ayr1 populasyon baglanti haritalama, iligki haritalama
Yalanci SRAP Hippophae L. Doku yumugamasindan sorunlu Li et al. (2010)
igde 77 genotip, 22 ¢esit patojen etmenine dayaniklik (MAS),
Toplam 289 bant, 191 polimorfik
bant

Lingonber  SNP Vaccinium vitis-idaea Hastaliklara dayaniklikla iligkili Alam et al.

ry 56 6rnek karakterler ve ¢evresel kosullarla (2018)

iliskili genetik varyasyon tespit
calismasi (GBS), Toplam 1586 SNP

Zeytin RAPD, Olea europaea Karakterizasyon Cetin (2012)
AFLP ve 88 cesit, 96 genotip 52 RAPD markoér (215 polimorfik
SSR bant), 26 AFLP markor (919

polimorfik bant), 14 SSR markér (62
polimorfik bant)
Elma SNP Malus x domestica Borkh. MdPG1 geni, QTL ve GWAS Moriya et al.
‘Orin’ x ‘Akane’ (2017)
119 F1 populasyon
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Cizelge 5. Bazi meyve tiirlerinde yapilmis olan genetik haritalama, iligki haritalama ve sekanslama ile
genotipleme, tiim genom iligki haritalama, markor karakter iligkisi baglikli ¢aligma 6rnekleri

Meyve tiirii.  Markor Tiir, Populasyon Metod/ Harita bilgisi Referans
Antepfistigi  ISSR, ‘Siirt’(Pistacia vera L.) x 17 baglant1 grubu Tiirkeli (2010)
SRAP, ‘PA-18’ (P. atlantica Desf.) “Siirt” 165 markdr (1237.3 ¢cM)
AFLP 92 F1 populasyon ‘PA-18" 156 markor (1337.5
cM)
Antepfistigi  SSR Pistacia vera, ‘Siirt” genetik haritasinda; 70 Akyiiz (2012)
‘Siirt” x ‘Bagyolu’ SSR
89 F1 bitkisi ‘Bagyolu’ genetik haritasinda;
85 SSR markorii ;
15 baglant1 grubu (671 cM)
Antepfistigt ~ SSR ‘Siirt” (Pistacia vera) 59.280 SSR motifi Ziya-
x ‘Pa-18’ (monoik atlantik 388 SSR markérii, 15 genetik Motalebipour
sakiz1) F1 populasyonu baglant1 grubu (1.492 cM) (2017)
Zeytin SSR, Olea europaea 23 linkage grubu Memecik Mete (2015)
DAIT- ‘Memecik’ x ‘Uslu’ (2921.9 cM) ve Uslu ¢esitleri
SNP 96 F1 populasyon (2543.2 cM)
Memecik (2071 markdr) ve
Uslu (1836 markdr); 39 aday
QTL bolgesi
Zeytin SNP, Olea europaea Meyve ozellikleri (AM) Kaya (2016);
AFLP, 96 genotip Toplam 11 markér (8 AFLP,3  Kayaetal.
SSR SSR) (2016)
Ceviz AFLP, Juglans regia, 45 AFLP, 40 SRAP ve 122 SSR  Dogan (2016)
SRAP, ‘Marag-12° x ‘Kaplan-86’ markor,
SSR F1 populasyonu ‘Marag-12’genetik haritast 1407
cM ve ‘Kaplan-86° genetik
haritas1 1426 ctM
Citrus SSR Citrus maxima x Citrus 46 SSR morkor Turung (2010)
clementina (Chandler 9 baglanti grubu (310 cM)
pummelo x Clemenules)
190 F1 populasyon
Citrus SSR Sadok (Citrus maxima (Burn) 149 SSR markor Aslan (2012a)
Merr.) x (Sadok xMandarin 8 baglant1 grubu (293,9 cM)
(Citrus clementina)
Geri melez (BC) populasyon
Nar SNP Punica granatum L. 1092 SNP markor (1141 ¢cM) Harel-Beja et
‘Nana’ x ‘Black’ al. (2015)
76 F2 populasyon
Nar SSR Punica granatum L. Xanthomonas axonopodis pv. Singh et al.
88 genotip punicae’e dayniklik (bakteriyel ~ (2015)
yaniklik)(AM) ve bazi meyve
kalite dzelliklerine yonelik
genetik cesitlilik tespiti
toplam 112 allel, 44 lokus
Siyah Frenk  AFLP, Ribes nigrum L. Cecidophyopsis ribis dayaniklik ~ Brennan et al.
liziimii SSR, SNP  (Ben Alder x cv. Ben Loyal) (Gal akarr) (2008)
x (EMRS B1426 x cv. Ben 107 AFLP markdrii, 16 SNP, 43
Lomond); 125 F1 populasyon  SSR haritalama markori
Siyah Frenk  RAPD, Ribes nigrum L. Cecidophyopsis ribis dayaniklik ~ Pikunova et al.
liziimii AFLP, (Gal akan) ile iligkili kantitatif ~ (2019)
ISSR, karakter lokuslar1 (Ce ve P gen
SSR lokuslari)
Elma SSR, Malus sp. 224 SSR, 18 SCAR, 14 SNP, 42  Celton et al.
SCAR, Malling 9 x Robusta 5 RAPD markor (elma EST (2009)
SNP, dizilerinden)
RAPD 17 baglanti1 grubu (1,175.7 cM
(M.9) ve 1,086.7 cM (R.5))
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Meyve tiirii  Markor Tiir, Populasyon Metod/ Harita bilgisi Referans
Elma SNP Malus x domestica Genetik karakterizasyon ve Micheletti et
iki popiilasyon (185 4 75 baglant1 haritalama al.(2011)
genotip) 237 SNP markor
Elma SSR ‘Kasel-37” x ‘Delbarestivale’ 363 SSR markor. Aslan (2012b)
180 F1 populasyon ‘Kasel-37" genetik haritasi; 17
baglanti grubu (1397.9 cM),
‘Delbarestivale' genetik haritasi;
1346.0 ctM
Elma SSR, SNP 349 Malus domestica ve 14 Popiilasyon yapist, Larsen et
Malus sieversii genotipi karakterizasyon, ploidi seviyesi  al.(2018)
Toplam 29,494 SNP (GWAS-
GBS)
Elma SSR, M. x domestica ‘Royal Gala’ Penicillium expansum ‘a Norelli et al.
SNP, x M. sieversii P1613981 dayaniklik (2017)
HRM 169 F1 populasyon Genetik baglanti grubu 3 (qM-
Pe3.1) ve 10 (QM-Pel0.1)
gM-Pe3.1 i¢in dayaniklik
allelinin kaynagi P1613981;
(GBS)
Elma SNP Malus domestica Borkh. Meyve kalite 6zellikleri (GS) Kumar et al.
(NZSelectionT153, 8,000 SNP (2012)
NZSelectionT179, ‘Sciros’ ve
‘Fuji’) x (NZSelectionT31 ve
NZSelectionT51); 1120 ¢ogiir
Cilek SNP Fragaria x ananassa Fusarium oxysporum f. sp. Pincot et al.
565 genotip Fragariae’e dayaniklilik (2018)
(Fusarium solgunlugu) (Fw1
lokusu); 14,408 SNP, 11
baglant1 grubu
Cilek EST-SSR  Fragaria x ananassa Bazi meyve 6zellikleri ile Wada et al.
6 ¢esit (Fukuoka S6, Kaorino, iliskili MAGIC (2017)
Sachinoka, 06 A-184, Beni popiilasyonunun geligtirilmesi
hoppe, Ookimi) ¢oklu ve karakterizasyonu
melezleme; 338 F1
populasyon
Dut SSR, Morus Macrophomina phaseolina’ya Pinto et al.
AFLP dayaniklik (kok komiir (2018)
ciiriikligii) (AM)
Toplam 773 alel tiretimi (105
SSR lokusu ve 20.384 AFLP
markdrii)
Dut ISSR Morus Meyve ozellikleri (AM) Zhang et al.
93 genotip 15 ISSR markoér, %90 (2016)
polimorfizm
Ahududu Rubus idaeus Meyve olgunlagmasi ile iligkili Hackett et al.
“Glen Moy x Latham” (GBS) (2018)
188 F1 populasyon 2348 SNP
Ahududu Rubus idaeus Meyve kalite 6zellikleri (GBS) ~ Ward et al.
‘Heritage’ x ‘Tulameen’ iki harita; 4521 SNP (462.7 (2013)
71 F1 populasyon cM) ve
2391 SNP (376.6 cM)
Amerikan SSR, SNP  Vaccinium macrocarpon Meyve kalite 6zellikleri (GBS) Schlautman et
yaban CNJ97-105 (MullicaQueen) x  Toplam 6073 SNP al. (2017)
mersini NJS98-23 (CrimsonQueen) 12 linkage grubu (1124 cM )
168 F1 populasyon
Amerikan SSR, SNP  Vaccinium macrocarpon Meyve kalite 6zellikleri (GBS) Covarrubias-
yaban [BGx(BLxNL)]95 (P1) ve Tolam 10842 SNP Pazaran et al.
mersini GH1x 35 (P2) 5477 SNP, 12 linkage grubu (2016)
362 F1 populasyon (1112 cM)
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Meyve tiirii  Markor Tiir, Populasyon Metod/ Harita bilgisi Referans
Kivi SNP (A. chinensis var. deliciosa x  Vitamin-C sorumlu gen (AsA, McCallum et al.
A. eriantha) x (A. chinensis stiper gen) molekiiler (2019)
var. deliciosax A. chinensis karakterizasyonu, (GWAS)
var. chinensis), 85 F1
populasyon
Kayisi SNP Prunus armeniaca Meyve agirhgi, meyve eti Ferik (2019)
259 genotip sertligi ve meyve eti rengi
(GBS)
20.264 SNP markorii tespiti
Seftali SNP Prunus persica (L.) Meyve olgunlagmasi (GWAS) Elsadr et al.
132 genotip Kromozom-4 iizerinde 3 SNP (2019)
(43,067 bp)
Seftali SNP Prunus persica (L.) Meyve asitligi (GWAS), Wang et al.
‘Okubo’ x 129 ¢esit sekanslama, 436 cesit  (2016)
“You Pan Tao 1-3° Sequenom MassArray
87 F1 populasyon genotipleme.
224 genotipten 212 genotip TT
212 genotipten 200 genotip TC
yadaCC
Seftali SNP Prunus persica (L.) Meyve kalite 6zellikleri Thurow et al.
220 genotip (GWAS) (2020)
Toplam 93,353 SNP markor
tespiti, 18,373 SNP calisilmast,
(% 70 kodlanan sekansta)
Seftali SNP Prunus persica (L.) Meyve kalite 6zellikleri Forcada et al.

94 cesit

(GWAS)

Toplam 8,144 SNPs markor
tespiti

347 6nemli markor-karakter
iligkisi

(2019)
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