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Onsoz

Prunus tarleri, lezzetli tadi ve yiksek besin igerigi olan populer meyvelerinden ve ekonomik
olarak degerli bir tGrlin olmasindan dolayi diinya genelinde yetistiriimektedir. Tlrkiye dnemli
bir erik Ureticisi olmasina ragmen, ylksek ekonomik karllik icin Uretimin arttiriimasi
gerekmektedir. Bu nedenle, yiuksek verimde erik cgesitlerinin gelistiriimesi icin molekuler
araglar kullaniimalidir. Bu ¢alisma, SRAP markdr sistemini kullanarak molekiler araglari erik
Islah programlarina entegre etmeyi amaclamistir. Bu amaci gergeklestirmek igin, Turkiye'nin
degisik yorelerinden toplanan 66 adet genotipi igeren bir Prunus cerasifera Ehrhart
populasyonunun molekller karakterizasyonu yapimistir. Bu karakterizasyon calismasi,
erikte 1slah programlarini baglatmak icin degerli bilgileri saglayacak olan populasyon
icerisindeki mevcut genetik cesitlilik dizeyini ve populasyon yapisini ortaya ¢ikaracaktir. Bu
proje TUBITAK tarafindan 1002 - Hizl Destek Programi kapsaminda Prof. Dr. Anne Frary’ye
saglanan destekle yurataimustur.
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Ozet

Dinyada Uretiminde besinci sirada yer alan erik, Tlrkiye'de ekonomik agidan dnemli ve
populer bir meyvedir. Bu meyve, glzel kokusu ve piyasalarda lezzetli tadiyla tiketiciler igin
caziptir. Buna ek olarak, zengin mineral, vitamin ve fitokimyasal igerigi ile 6énemli bitki
taraddr. Prunus cinsi U¢ gruba ayrilmistir (Avrupa, Asya ve Amerikan erikleri). Bu ¢alismada
kullanilan Prunus cerasifera Ehrhart Avrupa grubuna aittir. Prunus cerasifera (2n = 2x = 16),
bir erik tomurcuk tartdir. Cok sayida alt tlr oldugu igin, Turkiye'nin bircok yerinde dogal
olarak yetismektedir. Ulkemiz Prunus cerasifera Ehrhart genetik kaynaklarinin sahip oldugu
genetik cesitlilik dizeyi ve populasyon yapisi molekiler teknikler kullanilarak hentz
incelenmemistir. Bu projede, sekansla iligkili amplifiye polimorfizm (SRAP) markdrleri
kullanilarak Turkiye'den toplanan 66 adet Prunus cerasifera genetik kaynagindaki genetik
cesitlilik dizeyi ve populasyon yapisi SRAP markdér kombinasyonlari uygulanararak
cahsiimistir. SRAP markdr kombinasyonlari makul polimorfizm goésterdikleri igin bu tip
calismalarda kullaniimaktadir. Dice katsayisi ve adirliksiz komsu birlestirme algoritmasi
kullanilarak bir dendrogram olusturulmustur. Populasyon yapisi analizi ile alt popUlasyonu
gruplari belirlenmistir. Genetik cesitlilik ve populasyon yapisi verileri, Prunus cerasifera
Ehrhart genetik kaynaklari icin yapilacak islah galismalari stratejilerini belirlemek icin yararli

olacaktir.
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Abstract

Plum is an economically important and popular fruit in Turkey, which ranks in sixth place in
world plum production. This fruit is attractive to consumers with its beautiful scent and its
delicious taste. In addition, it is an important plant species with its wealthy mineral, vitamin
and phytochemical content. The genus Prunus is classified into three groups (the European,
the Asian and the American plums). Prunus cerasifera Ehrhart (2n=2x=16), the species
studied in this project, belongs to the European group and is a Turkish plum species. Since
there are many subspecies, this tree can grow naturally in many parts of Turkey. The genetic
diversity and structure of Prunus cerasifera have not been previously studied using
molecular techniques. Here, we studied the genetic diversity of 66 Prunus cerasifera
accessions collected from Turkey at the molecular level using the sequence related
amplified polymorphism (SRAP) marker system. A dendrogram was constructed using the
Dice coefficient and unweighted neighbor joining algorithm. Population structure analysis
identified subpopulations. This is the first genetic diversity analysis of Prunus cerasifera
using SRAP markers. Genetic diversity and population structure data can be useful to
determine breeding strategies in P. cerasifera accessions.
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Giris

Prunus, Rosaceae ailesine mensup bir cins olup; erik, seftali, kayisi ve kiraz gibi ekonomik
Onemi yuksek olan birgok gekirdekli meyveyi bunyesinde barindirmaktadir (Potter vd., 2007).
Bu meyvelerin arasinda erik, meyvelerinin lezzeti ve yiksek besin icerigi nedeniyle dinya
¢apinda yaygin olarak yetigtirilen, ekonomik acidan énem arz eden bir tardur. Erik; Kuzey
Yarimkire’de daha cok ihman bdlgelerde yetismekteyken, zaman icinde tim dinyaya
yayllmistir (Oz vd., 2013).

Dunya Uzerinde U¢ ana erik tipi yayllis gostermektedir. Bunlar; Avrupa, Asya ve Amerikan
erigidir. Avrupa erikleri; Prunus domestica, Prunus spinosa, Prunus avium, Prunus mahaleb,
Prunus institia ve Prunus cerasifera olarak siniflandiriimistir. Tirkiye’de en ¢ok Prunus
cerasifera yaygindir ve 2017 yilina bagli FAO verilerine gore Turkiye'de yillik 136.513 hg/ha
miktarda erik Uretilmistir (FAOSTAT, 2017). Ancak, Turkiye'nin erik Ureticisi olarak yuksek
ekonomik kazanglar elde edebilmesi igin, vyilik erik Gretim miktarinin arttinimasi
gerekmektedir. Bu nedenle, yeni erik turlerinin gelistiriimesi ihtiyaci dogmustur. Bu ihtiyaca
kisa slUrede cevap verebilecek olan yaklasim, molekiler ydntemlerin kullaniimasidir.
Geleneksel yontemlerle cgesit gelistirmek zaman, emek ve maddi kayiplara sebep olurken,
molekiler metotlarin kullaniimasi ile bu kayiplarin énine gegilerek, yuksek verim gibi

istenilen 6zelliklerin yeni erik ¢esitlere aktarimi kolaylasacaktir.

Molekuler arastirmalar; tehlikede olan endemik bitkilerin korunmasi, tlrler arasi veya tirler
ici taksonomik iliski derecesinin belirlenmesi, gen akisinin ve Kkirliliginin arastiriimasi
konularinda oldukga faydalidir. DNA polimorfizminin arastiriimasinda en ¢ok kullanilan
methodlar; Restriksiyon Fragment Uzunluk Polimorfizmi - RFUP (Restriction Fragment
Length Polymorphism - RFLP), Rastgele Cogaltilan Polimorfik DNA - RCPD (Random
Amplified Polymorphic DNA), Guglendiriimis Fragment Uzunluk Polimorfizmi - GFUP
(Amplified Fragment Length Polymorphism - AFLP), Basit Dizi Tekrarlari - BDT (Simple
Sequence Repeat - SSR), ve bu markérlerin haricinde, Sekansla iligkili Amplifiye Polimorfizm
- SIAP (Sequence Related Amplified Polymorphism - SRAP) (Li ve Quiros, 2001) markoérleri
de, fazla sayida polimorfik allel vermesi agisindan 6nemli bir genetik markérdir. Erikte
molekuller arastirmalar sinirli sayida olup, bu tir denemelerin ilk érneklerinden birisi, 1999
yihinda Shimada vd., (1999) yuruttigu genetik cesitlilik calismasidir. Bu ¢alismada, 42 erik
cesidini RAPD markorleri ile taramiglardir.

Bu yili izleyen yillarda Dirlewanger vd. (2002), Liu vd. (2002) ve Makovics vd. (2017) benzer

genetik cesitlilik arastirmalari gerceklestirmiglerdir. Liu ve arkadaslarinin galismasinda, 103



icsel BDT — IBDT (Inter Simple Sequence Repeat — ISSR) markoru 104 genotipe ait genetik
cesitliligin  belirlenmesinde kullaniimistir (Liu vd., 2002). Ayrica, DICP analizleri ise,
gunimuze kadar erik haricindeki diger bazi Prunus tirlerinde genetik gesitliligi tayin etmek
amaciyla kullanilmistir. Prunus alt turlerinden, 47 adet Mahaleb kokulu kiraz genotipi (P.
mahaleb) ile 66 adet tatli kiraz genotiplerine ait (P. avium) genetik cesitlilik ve populasyon
yapisi, 13 adet DICP markoéri kullanilarak incelenmesi érnek olarak verilebilir (Abedian vd.,
2012). Bu tur genetik arastirmalar erik populasyonlarinin nitelikli derecede genetik cesitlilige
sahip oldugunu gostermistir. Ancak erikte Tlrkiye’de bu kapsamda yapilmis bir genetik

cesitlilik galismasi bulunmamaktadir.

Ege Tarimsal Arastirma Enstitisi’'nde bulunan erik cesitleri, morfolojik ve agronomik
analizlere tabii tutulmuslardir, ancak henlz genetik bir galisma yuritilmemistir. Yiratalen bu
calisma ile, izmir — Menemen’de yer alan Ege Tarimsal Arastirma Enstitiisti biinyesindeki
Prunus cerasifera erik c¢esitlerinin genetik farkllik veya benzerliklerinin tespit edilmesi
hedeflenmistir. Boylece, Turkiye'de yetismekte olan P. cerasifera cesitleri icin gelecekte
yuratilmesi hedeflenen erik islahi caligmalarina baglamaya 6nemli katki saglayacak olan

genetik veriler yayinlanmigs olacaktir.
Gereg ve Yontem
Bitki Materyali

Balikesir (Marmara Bolgesi), izmir, Aydin, Manisa, Mugla ve Denizli (Ege bolgesi) sehirlerine
ait 66 adet Prunus cerasifera genotipi; Ege Tarimsal Arastirma Enstitisu (ETAE; Menemen,
izmir) blnyesinden temin edilmis ve deney materyali olarak kullanilmistir. Temin edilen
genetik materyale ait genotip numaralari ve ait oldugu lokasyon bilgileri gibi veriler Tablo

1’de verilmigtir.

Tablo 1. Projede kullanilan genotiplerin Bitki Tanimi (BT) (uluslararasi isimlendirmesi ise
sOyledir; Plant ldentification number: Pl number) numarasi, yerel isimleri, toplandiklari

lokasyonlar ve analizlerde kullanilan populasyon isimleri agagida verilmistir.

Sira Numarasi BT numarasi Yerel ismi Lokasyon Poplilasyon ismi
1 TUR0010131 Can izmir Pop 1
2 TUR0010132 Can izmir Pop 1
3 TUR0010139 Can Aydin Pop 1
4 TUR0010143 Can izmir Pop 1
5 TUR0010146 Can Balikesir Pop 1
6 TUR0010150 Can izmir Pop 1
7 TUR0010151 Can izmir Pop 1
8 TUR0010153 Can izmir Pop 1
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9 TURO0010155 Can izmir Pop 1
10 TUR0010158 Can izmir Pop 1
11 TUR0010163 Can Manisa Pop 1
12 TUR0010164 Can Manisa Pop 1
13 TURO0010165 Can Manisa Pop 1
14 TURO0010167 Can Balikesir Pop 1
15 TUR0010171 Can Mugla Pop 1
16 TURO0010172 Can Mugla Pop 1
17 TURO0010181 Can Manisa Pop 1
18 TUR0010182 Can izmir Pop 1
19 TUR0010183 Can izmir Pop 1
20 TUR0010184 Can izmir Pop 1
21 TUR0010188 Can izmir Pop 1
22 TUR0010189 Can izmir Pop 1
23 TUR0010190 Can Aydin Pop 1
24 TUR0010270 Can Bilinmiyor Pop 1
25 TUR0010608 Can Bilinmiyor Pop 1
26 TUR0010133 Papaz Manisa Pop 2
27 TUR0010135 Papaz Denizli Pop 2
28 TURO0010137 Papaz Aydin Pop 2
29 TUR0010141 Papaz izmir Pop 2
30 TUR0010142 Papaz izmir Pop 2
31 TUR0010145 Papaz Balikesir Pop 2
32 TUR0010149 Papaz izmir Pop 2
33 TUR0010152 Papaz izmir Pop 2
34 TUR0010154 Papaz izmir Pop 2
35 TUR0010156 Papaz Aydin Pop 2
36 TUR0010160 Papaz izmir Pop 2
37 TUR0010173 Papaz Mugla Pop 2
38 TURO0010174 Papaz Mugla Pop 2
39 TUR0010175 Papaz Aydin Pop 2
40 TURO0010176 Papaz Aydin Pop 2
41 TUR0010177 Papaz izmir Pop 2
42 TURO0010178 Papaz izmir Pop 2
43 TUR0010179 Papaz Manisa Pop 2
44 TUR0010180 Papaz Manisa Pop 2
45 TUR0010185 Papaz izmir Pop 2
46 TUR0010186 Papaz izmir Pop 2
47 TUR0010130 Havran izmir Pop 3
48 TUR0010147 Havran Bilinmiyor Pop 3
49 TUR0010157 Havran izmir Pop 3
50 TURO0010159 Havran izmir Pop 3
51 TUR0010187 Havran izmir Pop 3
52 TUR0010140 Kebap izmir Pop 4
53 TUR0010162 Kebap Manisa Pop 4
54 TUR0010134 Akpapaz Manisa Pop 5
55 TUR0010144 Bekiroglu izmir Pop 5
56 TUR0010191 Halil Efendi Tokat Pop 5
57 TUR0010170 Odemis Balikesir Pop 5




58 TUR0010148 Sam Balikesir Pop 5
59 TURO0010168 Yesil Sam Balikesir Pop 5
60 TUR0010169 Sari Sam Balikesir Pop 5
61 TUR0010161 Bilinmiyor Manisa Pop 6
62 TUR0010252 Bilinmiyor Bilinmiyor Pop 6
63 TUR0010604 Bilinmiyor Bilinmiyor Pop 6
64 TUR0010605 Bilinmiyor Bilinmiyor Pop 6
65 TUR0010606 Bilinmiyor Bilinmiyor Pop 6
66 TUR0010607 Bilinmiyor Bilinmiyor Pop 6

DNA izolasyonu

Genomik DNA'lar, 66 adet 6rnege ait taze erik yapraklarindan modifiye edilmis olan CTAB
methodu ile izole edilmistir (Doyle ve Doyle, 1990). Tim Prunus o6rneklerine ait DNA
konsantrasyonlari (ng/ul), Nanodrop ND-1000 spektrofotometresi ile (Thermo Scientific™,
Vantaa, Finland) Abs 260/280 (nm) ve Abs 260/230 (nm)'de &lgtlmustir.

SRAP Analizleri

Polimeraz zincir reaksiyonlari (PZR'lar) 47 adet SRAP primer kombinasyonu ile
gergeklestiriimistir (Li ve Quiros 2001; Lin vd., 2005). Her bir 25 pl PZR reaksiyonundaki
kimyasal igerik, 2.5 yl Tango Tamponu, 1 pl (20 ng) DNA 6rnegi, 2 yl Mg2*( 25 mM), 1.5 ul
dNTP (0.2 mM), 0.5 pl ileri primer (10pmol) (Tablo 2), 0.5 ul geri primer and 1 yl Tag DNA
polymerase (0.25 U)dan olugsmustur. Reaksiyon kosullari ise soyledir: 94 °C’de 5 dakika
baslangi¢ denatlirasyonunu izleyen 94 °C’de 1 dakika 5 déngu, 35 °C’de 1 dakika baglanma,
72 °C'de 1 dakika uzama olarak gergeklestiriimistir. Bu donguleri, 94 °C’de 1 dakika 35
dongl, 50°C’de 1 dakika baglanma ve 72°C’de 1 dakika uzama donguleri izlemistir. Bu
donguleri 10 dakikalik 72°C’de son uzama dongusu takip etmigtir. PZR Grunleri, %2’lik
agaroz jelde (Lonza, Sea Kem® LE Agarose) 110 Volt'ta yuratilimustir ve UV 1s1@1 altinda
gOrunttlenmistir (BIO-RAD, California, USA).

Tablo 2. Analizlerde kullanilan SRAP primerlerinin listesi

1 Mel- TGAGTCCAAACCGGATA o5 Me5- TGAGTCCAAACCGGAAG
Eml GACTGCGTACGAATTAAT EmS GACTGCGTACGAATTAAC
> Me2- TGAGTCCAAACCGGAGC 26 Me6- TGAGTCCAAACCGGTAA
Eml GACTGCGTACGAATTAAT EmS GACTGCGTACGAATTAAC
3 Me3- TGAGTCCAAACCGGAAT 27 Mel- TGAGTCCAAACCGGATA
Eml GACTGCGTACGAATTAAT Em6 GACTGCGTACGAATTGCA
4 Me4- TGAGTCCAAACCGGACC o8 Me2- TGAGTCCAAACCGGAGC
Eml GACTGCGTACGAATTAAT Em6 GACTGCGTACGAATTGCA
5 Me5- TGAGTCCAAACCGGAAG 29 Me3- TGAGTCCAAACCGGAAT
Eml GACTGCGTACGAATTAAT Em6 GACTGCGTACGAATTGCA
6 | Mel- TGAGTCCAAACCGGATA | 30 | Me4- TGAGTCCAAACCGGACC
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Em2 GACTGCGTACGAATTTGC Em6 GACTGCGTACGAATTGCA
7 Me2- TGAGTCCAAACCGGAGC 31 Me5- TGAGTCCAAACCGGAAG
Em?2 GACTGCGTACGAATTTGC Em6 GACTGCGTACGAATTGCA
8 Me3- TGAGTCCAAACCGGAAT 32 Mel- TGAGTCCAAACCGGATA
Em?2 GACTGCGTACGAATTTGC Em7 GACTGCGTACGAATTCAA
9 Me4- TGAGTCCAAACCGGACC 33 Me2- TGAGTCCAAACCGGAGC
Em?2 GACTGCGTACGAATTTGC Em7 GACTGCGTACGAATTCAA
10 Me5- TGAGTCCAAACCGGAAG 34 Me3- TGAGTCCAAACCGGAAT
Em?2 GACTGCGTACGAATTTGC Em7 GACTGCGTACGAATTCAA
11 Mel- TGAGTCCAAACCGGATA 35 Me5- TGAGTCCAAACCGGAAG
Em3 GACTGCGTACGAATTGAC Em7 GACTGCGTACGAATTCAA
12 Me2- TGAGTCCAAACCGGAGC 36 Me6- TGAGTCCAAACCGGTAA
Em3 GACTGCGTACGAATTGAC Em7 GACTGCGTACGAATTCAA
13 Me3- TGAGTCCAAACCGGAAT 37 Me9- TGAGTCCAAACCGGATG
Em3 GACTGCGTACGAATTGAC Em7 GACTGCGTACGAATTCAA
14 Me4- TGAGTCCAAACCGGACC 38 Mel- TGAGTCCAAACCGGATA
Em3 GACTGCGTACGAATTGAC EmS8 GACTGCGTACGAATTCTC
15 Me5- TGAGTCCAAACCGGAAG 39 Me2- TGAGTCCAAACCGGAGC
Em3 GACTGCGTACGAATTGAC Em8 GACTGCGTACGAATTCTC
16 Mel- TGAGTCCAAACCGGATA 40 Me3- TGAGTCCAAACCGGAAT
Em4 GACTGCGTACGAATTTGA Em8 GACTGCGTACGAATTCTC
17 Me2- TGAGTCCAAACCGGAGC a1 Me4- TGAGTCCAAACCGGACC
Em4 GACTGCGTACGAATTTGA Em8 GACTGCGTACGAATTCTC
18 Me3- TGAGTCCAAACCGGAAT 42 Me5- TGAGTCCAAACCGGAAG
Em4 GACTGCGTACGAATTTGA Em8 GACTGCGTACGAATTCTC
19 Me4- TGAGTCCAAACCGGACC 43 Mel- TGAGTCCAAACCGGATA
Em4 GACTGCGTACGAATTTGA Em9 GACTGCGTACGAATTCGA
20 Me5- TGAGTCCAAACCGGAAG 44 Me2- TGAGTCCAAACCGGAGC
Em4 GACTGCGTACGAATTTGA Em9 GACTGCGTACGAATTCGA
21 Mel- TGAGTCCAAACCGGATA 45 Me3- TGAGTCCAAACCGGAAT
Em5 GACTGCGTACGAATTAAC Em9 GACTGCGTACGAATTCGA
29 Me2- TGAGTCCAAACCGGAGC 46 Me4- TGAGTCCAAACCGGACC
Em5 GACTGCGTACGAATTAAC Em9 GACTGCGTACGAATTCGA
23 Me3- TGAGTCCAAACCGGAAT 47 Me6- TGAGTCCAAACCGGTAA
Em5 GACTGCGTACGAATTAAC Em6 GACTGCGTACGAATTCGA
o4 Me4- TGAGTCCAAACCGGACC
Em5 GACTGCGTACGAATTAAC
SSR Analizleri

SSR analizleri igin Polimeraz Zincir Reaksiyonu (PZR) ile DNA g¢ogaltimlari, 6rnek bagina 25
pllik hacimde gergeklestiriimistir. Bu reaksiyonda kullanilan kimyasallar sirasiyla; 2.5 pl 10X
Buffer, 2 pl (50 ng) DNA 6rnegi, 2 pl Mg2*( 25 mM), 1.5 yl dNTP (0.2 mM), 0.5 pl ileri primer
(10pmol), 0.5 ul geri primer (Tablo 3) ve 1 yl Tag DNA polimeraz enzimidir (0.25 U).
Reaksiyonlar GeneAmp PCR System 9600 (Applied Biosystems, Foster City, CA, USA)

cihazinda birbirini izleyen bir dizi reaksiyon kosulunda gergeklestiriimistir: 95°C’de 5 dakika



baslangi¢c denatlrasyonu, (35 déongl x [94°C’de 1 dakika denatirasyon, 55 — 60°C’de 1
dakika primerlerin baglanmasi, 72°C for 1 dakika uzama]) ve 72°C’de 10 dakika final
uzamasl! gerceklestiriimigtir. PCR Urunleri %3’lik agaroz jelde (Lonza, Sea Kem® LE
Agarose) 1X TAE buffer ile elektroforeze tabii tutulmus, Etidyum Bromdr ile boyanip, UV
altinda goruntulenmigtir (BIO-RAD, California, USA).

Tablo 3. Projede kullanilan daha énce gelistiriimis SSR primerlerinin listesi

Primer ismi | ileri Primer Dizisi (5'-3") Geri Primer Dizisi (5'-3")

BPPCT008 | ATGGTGTGTATGGACATGATGA | CCTCAACCTAAGACACCTTCACT

BPPCT028 | TCAAGTTAGCTGAGGATCGC GAGCTTGCCTATGAGAAGACC

BPPCT040 | ATGAGGACGTGTCTGAATGG AGCCAAACCCCTCTTATACG

CPDCT025 | GACCTCATCAGCATCACCAA TTCCCTAACGTCCCTGACAC

CPSCTO011 | ATTTGGGTTTGCGACTCAAG ACTCATCCCTTGCCCTTTCT

CPSCT018 | AGGACATGTGGTCCAACCTC GGGTTCCCCGTTACTTTCAT

CPSCT021 | GCCACTTCGGCTAAAAGAGA TCCATATCTCCTCCTGCTTGA

CPSCT022 | TGTCTGCCTCTCATCTTAACCA | TTCTTGAGCAGCCCATCTTCT

CPSCTO030 | CAACAGCGAGTGTCACGTTT AGGCAACGGACAAAAATCTG

CPSCT033 | TCCTCATTTGAGTGTTGTGGA TGCCCAATTTGAAAACTTTGT

CPSCT034 | AGGTGGACAATAGCCGTGAT TTTCCAGACCCTGAGAAAGC

CPSCT042 | TGGCTCAAAAGCTCGTAGTG CCAACCTTTCGTTTCGTCTC

CPSCT044 | CCAGCACAGAGAAAACGATG GAGCTCCTACTCTGAGTCTGTAAAA

EPDCU3117 | CAGAGGGAACAGTGTGAGCA TGTTGTTGTCGACCCTGAAA

CPSCT002 | CATGTGCCTCAATGCATCTT CGGCCCACAAAATTGAACTA

CPSCT005 | CTGCAAGCACTGCGGATCTC CCCATATTCCCAACCCATTA

CPSCTO008 | TGGATCCAATCCAAGAGTCTG | GCAGCAAGTTGTTCTTGGTTC

CPSCT0013 | CCTGCAAGAAAGGCAAAAAG GGTTACGCCTATCCATGGTC

Not: N/A; primere ait dizi bilgisinin verilememekte oldugunu ifade etmek amaciyla kullaniimig

bir kisaltmadir.
SSR Primerlerinin Gelistiriimesi

Prunus cerasifera genomu sekans bilgisi, ileri Jenerasyon Dizi Analizi Teknolojisi ile analiz
edilmis, eslesmis sonlu okumalar (“paired-end reads”) igeren ham veriler, NCBI'in SRA veri
bankasindan elde edilmigtir. “SRR4036106” etiketli lllumina HiSeq 2000 cihazi kullanilarak
yapilan ¢aligmaya ait veriler adaptor ve baglayici dizi bilgisi igin “fastqc” algoritmasi ile analiz
edilmis ve herhangi bir yapay kontaminanta rastlanmamistir. islenmis okumalar, insan
kaynakl kontaminant dizilerden temizlemek amaciyla Bowtie algoritmasiyla tim “insan

Genomu” na eglestirilmistir. Kalan okumalarin birlestiriimesi amaciyla ABYSS de novo
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birlestiricisi kullaniimistir. Farkl parametrelerle 100’e yakin genom hizalanmasi sonucunda
en iyi N50 degerine sahip genom belirlenmistir. Analiz edilecek genomun belirlenmesinden
sonra, 200 nikleotitten blyutk kontigler kendi gelistirdigimiz SiSeer araci ile SSR belirlenmesi
amaciyla kullanilmistir. Primer tasarimi icin, 350 nuUkleotidden buyuk kontiglere bagl
belirlenen SSR’larin bir kismi (en az 50 en fazla 100 adet), Primer3 (primer_core) program
kullanilarak primer gelistrmede kullaniimistir. Sonug¢ olarak 100 adet SSR primeri
geligtiriimis, sonucunda 50 adet primer cifti elde edilmistir. Geligtirilen primerler
isimlendirilirken, “Prunus cerasifera (Pce) genomic (g) SSR” kodlamasi yapilmis olup,
primerler “PcegSSR” kod adini almiglardir.

Veri Analizi Metotlari

SRAP ve SSR analizleri sonucunda elde edilen alleller var (1), yok (0) veya eksik veri (9)
olmak Uzere skorlanmistir. SRAP ve SSR markoérlerine ait veriler, ayri ayri analiz edilmistir.
Her bir markor basina ortalama, maksimum ve minimum genetik cesitlilik degerleri Gene
Diversity yazilimi ile (GDdom) belirlenmistir (Abuzayed vd., 2017). Markorlere dayali
populasyon yapisi genotiplerin modele bagh siniflandiriimasi amaciyla Structure (Structure
2.3.4) isimli bilgisayar programi ile analiz edilmistir (Pritchard vd., 2000). Bu analiz sirasinda,
optimal populasyon sayisinin belirlenmesi i¢cin 10.000 Markov Chain Monte Carlo (MCMC)
yanma dongusunden ve 06zel istatistiklerden sonra farkli modeller (K=1-10) denenmisgtir.
Ayrica her bir model, 20’ser kere 300.000 tekrar ile gerceklestiriimistir. Elde edilen sonuglar,
AK degerine bagli en iyi populasyon modelini (K) belirleyebilmek amaciyla Structure
Harvester yazilimi ile analiz edilmigtir (Earl vd., 2012). En ylksek AK degerine sahip olan
model popllasyon igin en iyi model olarak kabul edilmistir. Secilen en iyi model (K)
icerisindeki alt populasyon bireylerinin belirlenmesinde, genotipler icin = 0.70 genetik kimlik
esigi sinir olarak kabul edilmistir. Bu esigin altinda kalan genotipler, bir alt populasyona dahil

olamayip, genetik olarak karisik genotipler olarak kabul edilmislerdir.

Markor verileri hiyerarsik siniflandirma ile analiz edilmigti. Bu amagla, Dice katsayisi ve
“Unweighted Neighbor Joining” agirliksiz komsu birlesme algoritmasi kullanilarak DARwin
programinda dendrogram elde edilmistir (Perrier ve Jacquemoud, 2006). Ayrica, farklilik
matrisi ile dendrogram arasindaki korelasyonu belirlemek amaciyla Mantel testi (Mantel,
19678) yapilmistir. Bu program ayrica PCoA analizi (Principal Coordinate Analysis) igin de

kullaniimigtir.

Erik populasyonlari arasi ve igi genetik cesitlilik, excel igerisinde GenAlEx eklentisi
kullanilarak AMOVA analizi ile belirlenmistir. Popllasyonlar arasi gen akiginin

belirlenmesinde gen akigi varligi 0.15’ten kig¢ik PhiPT dederleri igin olumlu kabul edilmigtir



(Frankham, Briscoe, ve Ballou, 2002). Genetik ayrilma analizi “9999” esli permutasyonla
gerceklestiriimis olup, anlamli P degerleri 0.05’in altinda olarak kabul edilmistir. Tim bunlara
ek olarak, gé¢c eden bireylerin sayisi formul

Nm=0.25*[(1/PhiPT)-1] (Wood ve Gardner, 2007).

da hesaplanmis olup, su sekildedir:

Bulgular

DNA konsantrasyonlari

Erik genotiplerine (66 adet) ait izole edilen DNA’larin konsantrasyonlari 177 (ng/ul) ile 1103
(ng/ul) arasinda degisiklik gostermis olup, PZR cogaltimlarina uygun bulunmustur (Tablo 4).

Tablo 4. Erik 6érneklerine ait DNA konsantrasyonlari.

DNA Abs Abs
Sira Konsantrasyonu | 260/280 | 260/230
No | Genotip Kodu (ng/ul) (nm) (nm) Lokal Adi Sehir
1 TUR0010131 434.01 1.77 1.8 Can izmir
2 TUR0010132 273.64 1.8 2.11 Can Izmir
3 TURO0010139 638.02 1.92 1.88 Can Aydin
4 TUR0010143 462.63 1.92 2.05 Can Izmir
5 TURO0010146 177.038 1.82 2.05 Can Balikesir
6 TUR0010150 441.05 1.85 1.8 Can Izmir
7 TUR0010151 402.07 1.87 1.92 Can izmir
8 TUR0010153 639.59 1.85 1.93 Can Izmir
9 TUR0010155 811.26 1.76 1.88 Can izmir
10 | TUR0010158 518.38 1.83 1.91 Can Izmir
11 TUR0010163 368.71 1.82 1.88 Can Manisa
12 | TUR0010164 989.13 1.82 1.85 Can Manisa
13 TURO0010165 372.76 1.8 1.81 Can Manisa
14 | TUR0010167 566.17 1.85 1.94 Can Balikesir
15 TUR0010171 341.66 1.94 1.99 Can Mugla
16 | TUR0010172 507.83 1.87 2.11 Can Mugla
17 TUR0010181 487.33 1.83 1.77 Can Manisa
18 | TUR0010182 265.92 1.9 1.81 Can Izmir
19 | TUR0010183 298.11 1.87 1.88 Can izmir
20 | TUR0010184 503.87 1.85 1.76 Can Izmir
21 | TUR0010188 233.25 1.84 2.04 Can izmir
22 | TUR0010189 224.22 1.78 1.93 Can Izmir
23 | TUR0010190 574.93 1.82 1.78 Can Aydin
24 | TUR0010270 229.91 1.86 2.15 Can Bilinmiyor
25 TUR0010608 533.44 1.81 1.85 Can Bilinmiyor
26 | TUR0010133 493.45 1.82 2.12 Papaz Manisa
27 TUR0010135 588.41 1.9 2.15 Papaz Denizli
28 | TUR0010137 564.73 1.77 1.9 Papaz Aydin
29 | TUR0010141 288.24 1.8 1.97 Papaz Izmir
30 | TUR0010142 941.65 1.84 2.1 Papaz Izmir
31 | TUR0010145 1002.51 1.79 1.97 Papaz Balikesir
32 | TUR0010149 471.06 1.81 1.96 Papaz Izmir
33 | TUR0010152 311.38 1.84 1.88 Papaz Izmir




34 | TUR0010154 540.35 1.9 1.95 Papaz Izmir
35 | TUR0010156 235.84 1.75 1.85 Papaz Aydin
36 | TUR0010160 2114.14 1.81 2.07 Papaz Izmir
37 TURO0010173 1103.21 1.83 2.01 Papaz Mugla
38 | TUR0010174 413.91 1.82 2.04 Papaz Mugla
39 | TURO0010175 783.94 1.77 1.98 Papaz Aydin
40 | TURO0010176 272.87 1.78 1.87 Papaz Aydin
41 TUR0010177 375.66 1.98 1.92 Papaz Izmir
42 TUR0010178 241.24 1.89 1.78 Papaz Izmir
43 TURO0010179 416.87 1.8 1.86 Papaz Manisa
44 TUR0010180 465.23 1.79 1.85 Papaz Manisa
45 TURO0010185 303.26 1.93 1.93 Papaz Izmir
46 | TURO0010186 268.55 1.88 1.99 Papaz izmir
47 TUR0010130 387.14 1.9 1.77 Havran Izmir
48 TUR0010147 310.97 1.8 2.11 Havran Bilinmiyor
49 | TURO0010157 213.82 1.82 1.84 Havran Izmir
50 TURO0010159 455.72 1.82 1.89 Havran izmir
51 TUR0010187 492.11 1.89 1.93 Havran Izmir
52 TUR0010140 392.32 1.78 1.98 Kebap Izmir
53 | TUR0010162 246.23 1.78 1.96 Kebap Manisa
54 TURO0010134 753.95 1.88 2.1 Akpapaz Manisa
55 | TUR0010144 463.81 1.75 1.95 Bekiroglu Izmir
Halil

¢ | TUR0010191 627.11 1.86 1.76 Efend Tokat
57 TURO0010170 692.65 1.9 1.93 Odemis Balikesir
58 | TUR0010148 449.03 1.81 1.91 Sam Balikesir
59 TURO0010168 513.42 1.87 1.93 Yesil Sam | Balikesir
60 | TUR0010169 722.83 1.84 1.85 Sari Sam | Balikesir
61 TURO0010161 585.91 1.86 1.94 Bilinmiyor Manisa
62 TUR0010252 409.42 1.88 1.99 Bilinmiyor | Bilinmiyor
63 TUR0010604 268.96 1.9 1.8 Bilinmiyor | Bilinmiyor
64 | TURO0010605 396.12 1.91 1.87 Bilinmiyor Izmir
65 TUR0010606 306.87 2.01 1.73 Bilinmiyor | Bilinmiyor
66 | TUR0010607 833.56 1.77 1.95 Bilinmiyor | Bilinmiyor

SRAP analiz sonuglari

Proje materyali olan 66 erik genotipi, 47 SRAP markoéru ile test edilmis olup, 495 adet allel
elde edilmigtir. Elde edilen allellerin %98’i polimorfiktir. Markdrlerde ortalama allel sayisi,
10.4’thr. Markor basina en yuksek allel sayisi, 13 ile em1-mel primer kombinasyonuna aittir
(Sekil 1). En dusuk polimorfik allel sayisi ise, 8 ile em9-me3 primer kombinasyonundan elde
edilmistir. Maksimum ortalama genetik cesitlilik 0.46 ile em3-me4 markdrinden elde
edilirken, en duslik ortalama genetik cesitlilik 0.19 ile em1-me5 ve em4-me3 markdrlerinden
elde edilmistir (Tablo 5).



Tablo 5. Tum markérler igin ortalama genetik cesitlilik (GC) degerleri ve hata paylari
(standard error — SE).

Primer cifti %:agf:in: gg Primer cifti %r;agl;r?z gg
em3-me4 0.46 £ 0.01 em4-me5 0.32+£0.03
em7-me3 0.44 £ 0.02 em4-me4 0.32+0.04
em5-me5 0.43 £0.03 em8-me4 0.31£0.05
em3-mel 0.40 £ 0.04 eml-me4 0.31£0.05
em7-me8 0.39+0.04 em8-me3 0.31£0.04
em3-me2 0.39 £ 0.04 em6-me3 0.31+£0.04
em2-me5 0.38 £ 0.04 em6-me2 0.30 £ 0.05
emb5-mel 0.38 £ 0.05 me6-eml 0.29 £ 0.05
emb5-me2 0.38 £ 0.04 eml-me3 0.29 £ 0.04
em6-me4 0.37 £ 0.03 em3-me3 0.29 £ 0.05
em7-me6 0.37 £ 0.04 em6-me5 0.29 £ 0.04
em4-me2 0.37 £ 0.05 eml-me2 0.28 £ 0.05
em7-mel 0.36 £ 0.05 em4-mel 0.27 £0.04
emz2-me3 0.36 £ 0.10 em2-me4 0.27 £ 0.05
em8-me2 0.35+0.05 em9-me3 0.27 £ 0.06
em5-me3 0.35+0.06 em6-me6 0.26 £ 0.05
em8-mel 0.34 £0.05 em9-me2 0.25+0.06
em8-me5 0.34 £ 0.05 em2-mel 0.24 £ 0.04
em3-me5 0.34 £0.05 emb-me4 0.24 £ 0.06
em7-me5 0.33 £ 0.06 em5-me6 0.20 £ 0.05
em9-me4 0.33 £ 0.07 em9-mel 0.20 £ 0.04
emz2-me2 0.33+£0.05 eml-me5 0.19 £ 0.07
em7-me2 0.33+£0.04 em4-me3 0.19+0.05
eml-mel 0.32 £ 0.05
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Sekil 1. Em1-me1 SRAP primer kombinasyonuna ait agaroz jel fotografi. Orneklerin jele yiikleme
sirasi kodlari sari renkle goésterilmis olup; M: markér'dur. 33: TUR0010162, 34: TUR0010164, 35:
TURO0010165, 36: TURO0010167, 37: TUR0010168, 38: TUR0010169, 39: TUR0010170, 40:
TURO0010171, 41: TUR0010172, 42: TURO0010173, 43: TUR0010174, 44: TURO0010175, 45:
TURO0010176, 46: TUR0010177, 47: TURO0010178, 48: TUR0010179, 49: TUR0010180, 50:
TUR0010181, 51: TURO0010182, 52: TUR0010183, 53: TUR0010184, 54: TUR0010185, 55:
TUR0010186, 56: TUR0010187, 57: TUR0010188, 58: TUR0010189, 59: TUR0010607, 60:
TUR0010190, 61: TURO0010608, 62: TUR0010191, 63: TUR0010252, 64: TURO0010606, 65:
TUR0010604, and 66: TUR0010605.

Elde edilen allelik veriler (1. var; 0: yok; 9: eksik veri) daha sonra genetik cesitlilik,

populasyon yapisi ve genetik uzaklik analizlerinde kullaniimigtir.
SSR analiz sonuglari

Proje materyali olan 66 adet erik genotipi, toplam 38 adet SSR markoéri ile genetik gesitlilik
taramasina tabii tutulmustur. Bu 38 adet markorden 20 tanesi proje dahilinde geligtirilen yeni
SSR primerleridir ve toplam alel sayisina katkisi %52.63 olmustur. Toplam markér
taramasindan elde edilen 196 alelin tamami (%100°'U) polimorfiktir. Her bir markore ait
genetik cesitlilik degerleri hata paylari (standart error — standart hata payi) ile Tablo 6’da
verilmigtir. Buna gore, en yuksek genetik cesitlilik % 50 ile Cpd25 ve Cps22 markdrlerinden
elde edilirken, en dislk genetik cgesitlilik % 23 ile Cps8 markdrinden elde edilmistir.
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Tablo 6. Proje dahilinde erik genetik cesitliliginin belirlenmesi amaciyla kullanilan 38 SSR

markadrune ait genetik ¢esitlilik degerleri ve iligkili hata paylari (HP)

Markor GC £ HP Markor GC £ HP
Bpp8 0.42 £ 0.09 Pcegl 0.26 £ 0.06
Bpp28 0.32 £ 0.07 Pceg2 0.31£0.06
Bpp40 0.33 £ 0.06 Pcegs 0.38 £ 0.05
Cpd25 0.50 £ 0.00 Pceg6 0.33 £0.07
Cpsl 0.26 + 0.06 Pceg7 0.35+0.04
Cps2 0.31 £ 0.09 Pceg8 0.37 £ 0.04
Cps8 0.23 £ 0.05 Pcegl2 0.31£0.09
Cpsll 0.30 £ 0.06 Pcegl3 0.38 £ 0.06
Cpsi13 0.31+£0.04 Pcegl4 0.35+0.04
Cps18 0.28 £ 0.04 Pcegl5 0.36 £ 0.04
Cps21 0.25 £ 0.05 Pcegl7 0.33 £0.04
Cps22 0.50 £ 0.00 Pceg19 0.37 £ 0.05
Cps30 0.26 £ 0.05 Pceg2l 0.29 £ 0.05
Cps33 0.39 £ 0.04 Pceg23 0.42 £ 0.03
Cps34 0.22 £ 0.04 Pceg24 0.44 £ 0.03
Cps42 0.35+0.07 Pceg26 0.28 £0.04
Cps44 0.33 £ 0.06 Pceg28 0.37 £ 0.05
Edp3117 0.49 £ 0.00 Pceg32 0.26 £ 0.05
Pceg47/ 0.35+0.04
Pceg49 0.32 + 0.04

SSR primerleri arasinda elde edilen maksimum alel sayisi, 14 olup, %36.84 ile Cps44 isimli
markorden elde edilmistir. En dusuk alel sayisi 2 (%5.26) ile Cpd25 ve Cps22 isimli
markorlerden elde edilmistir. Analizler sonucunda elde edilen polimorfizmin jel fotograflar ile
orneklendiriimesi amaciyla; Cps33 ve Pceg5 markoérlerine ait agaroz jel fotograflar segilmis

olup, goruntuler asagidaki gibidir (Sekil 2 ve 3).
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Sekil 2. Cps33 markériine ait alel profilini gésteren agaroz jel gériintiisii. Orneklerin yiiklenme sirasina
dair kodlari sari renkle goésteriimis olup; M: markérdir. 35: TUR0010156, 36: TUR0010160, 37:
TUR0010173, 38: TURO0010174, 39: TUR0010175, 40: TURO0010176, 41: TURO0010177, 42:
TURO0010178, 43: TURO0010179, 44: TURO0010180, 45: TUR0010185, 46: TURO0010186, 47:
TUR0010130, 48: TURO0010147, 49: TUR0010157, 50: TUR0010159, 51: TURO0010187, 52:
TUR0010140, 53: TURO0010162, 54: TUR0010134, 55: TUR0010144, 56: TURO0010191, 57:
TURO0010170, 58: TURO0010148, 59: TUR0010168, 60: TUR0010169, 61: TURO0010161, 62:
TUR0010252, 63: TUR0010604, 64: TUR0010605, 65: TUR0010606, and 66: TUR0010607.

3536 3738 3940 41424344 45464748 M 4950515253 54555657 585960 M 616263 64 65 66

Sekil 3. Pceg5 markériine ait alel profilini gésteren agaroz jel fotografi. Orneklerin yliklenme sirasina
dair kodlari sari renkle gdsterilmis olup; M: markdérdur. 35: TUR0010156, 36: TUR0010160, 37:
TUR0010173, 38: TURO0010174, 39: TURO0010175, 40: TUR0010176, 41: TUR0010177, 42:
TUR0010178, 43: TURO0010179, 44: TURO0010180, 45: TUR0010185, 46: TUR0010186, 47:
TUR0010130, 48: TUR0010147, 49: TURO0010157, 50: TURO0010159, 51: TUR0010187, 52:
TUR0010140, 53: TURO0010162, 54: TURO0010134, 55: TUR0010144, 56: TUR0010191, 57:
TUR0010170, 58: TUR0010148, 59: TURO0010168, 60: TUR0010169, 61: TUR0010161, 62:
TUR0010252, 63: TUR0010604, 64: TUR0010605, 65: TUR0010606, and 66: TUR0010607.
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Erige 6zgii yeni SSR primerleri

Erik genomuna 6zglin, 100 adet (50 cift) SSR primeri gelistiriimis olup, PcegSSR koduyla

isimlendirilmistir (Tablo 7). Gelistirilen bu primerlerin %40’ skorlanabilir bantlar vermis olup,

genetik cesitlilik taramasinda kullaniimistir.

Tablo 7. Gelistirilen SSR primerlerinin listesi

Primer SSR_ Primeri Dizi Motif Tekrar

No Ismi (5°=-3) Sayisi

1 PcegSSR 001 F (TCAAGTGTGCCCCTTTATAC) AAT 39
PcegSSR 001 R (ACAACTTTCCGGAAATCTCA)

5 PcegSSR 002 F (ATTTGGATGCAAGGAGGTAG) AAT 45
PcegSSR 002 R (ATTTTGTTGGGCAGCTAATG)

3 PcegSSR 003 F (TGCTGGGGATTTTAACGTTA) AAT 42
PcegSSR 003 R (CAAATTGCAAACATGGAACG)

4 PcegSSR 004 F (ATATTGGCTTGTTTGGTTGC) AGA 42
PcegSSR 004 R (CATTCTCTCCCTTCAACCAA)

5 PcegSSR 005 F (AGTTCTGAGTGTTACCTTGC) AGA 42
PcegSSR 005 R (ACTTCGTTGTAGGGTTGAAT)

6 PcegSSR 006 F | (GGTTAGTTATTAGGGAGCTTCA) ATA 45
PcegSSR 006 R (GAGTTTTGGGTGTGTTCCTA)

7 PcegSSR 007 F (CGCATCATCAATAGCATTCC) ATC 69
PcegSSR 007 R (GTGGAGCTACTTCATGAGAG)

8 PcegSSR 008 F (TTGTTACAGAGGCATCAACA) CAG 45
PcegSSR 008 R (AGTGCCATTTAGAAGCTGG)

9 PcegSSR 009 F (GATGCGAACTCACATTGAAA) CAT 45
PcegSSR 009 R (GTCAAAGGATGGTGATACTGA)

10 PcegSSR 010 F (TCATCACCACTGTCATCATA) CAT 54
PcegSSR 010 R (TCAAGGCTGAAATGGAGAAA)

11 PcegSSR 011 F (TGTTCAACCACAACTTCTTT) CTT 63
PcegSSR 011 R (TAATTTCCAATCAGCACCCA)

12 PcegSSR 012 F (GTCATCGTTGTCATCTCTCC) GAA 72
PcegSSR 012 R (GCATGAGGAGAATAGGAAGG)

13 PcegSSR 013 F (ACAAGGGTTTAAGGTTTCAA) GAA 45
PcegSSR 013 R (AAGCACCTATTCTCCAACAG)

14 PcegSSR 014 F (AGCTGTTCATCACCAAACTT) GAA 51
PcegSSR 014 R (TGCCAATTTCCTCACACTTA)

15 PcegSSR 015 F (AGGATGAAGCTAAACCACAG) GAA 39
PcegSSR 015 R (GACCAAACAAACCAAAACCA)

16 PcegSSR 016 F (AGCATTAGAAAACTGGCTTC) TAA 51
PcegSSR 016 R (ACCTTGCCATATCCCAAAAT)

17 PcegSSR 017 F (CCAGGAAGAACAGACAATGA) TCA 48
PcegSSR 017 R (GCAATTGGGTGTTTCTTGAT)

18 PcegSSR 018 F (ACCCACCATGATTAAGCATT) TCT 51
PcegSSR 018 R (AACCCTAAACCCGAAAGTAQO)

19 PcegSSR 019 F (TACATAACCCACACACCATG) TCT 93
PcegSSR 019 R | (AGAAGAAGAAGAGGAGGAAGA)

20 PcegSSR 020 F (TCGTTATGAGTTTGGAAGCA) TTA 48
PcegSSR 020 R (AAGAGACATGTGGGTTGATG)

21 PcegSSR 021 F (CCCCAACAACAGTTTTAACG) TTC 51
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PcegSSR 021 R

(CCTGGAGGTCACTTTGAAG)

PcegSSR 022 F

(TTTTACTAGAAGGGTGGGCT)

22 PcegSSR 022 R | (CATTGGTTGCTTGTTCCATT) T7c 51

b3 | _PCcegSSR023F | (GGTCATCTTGCCATACTCAA) e "
PcegSSR 023 R | (GTAGATGAACTTCCACCAGG)

- | PcegSSRO024F | (CTACACCAATTGCTTCTCCT) e 2
PcegSSR 024 R | (CAAACCATGCAAGCTTACAA)

,c | PCegSSRO25F | (AAAGTAGTCCAGTGGCAAAA) e 2
PcegSSR 025 R | (GGTCTAGTTTGCGAAAGAGA)

26 | _PcegSSR026 F | (ACCTCATCCCACCATAAAAC) e 2
PcegSSR 026 R | (TTTTCTGGTTTTGGGTGTTG)

. PcegSSR 027 F | (TTCTGAACAACCTTCCAGTC) ARG i
PcegSSR 027 R | (AGCAGCACTTAAAATTCACG)

26 | _PCegSSR028F | (TCATGACGGTACACACAATT) AT 0
PcegSSR 028 R | (CCTGGAGAATGTAAAGCACT)

2 | _PCcegSSRO29F | (TACTTGAACCAACCAACCAA) AGAT ”
PcegSSR 029 R | (TCTCTCTCTCTCTCTCTCCA)

50 | PcegSSRO30F | (AGACAGAGAGACAGAGAGAC) |  , - ”
PcegSSR 030 R | (CAACATGAGCTCAGATCAGA)

a1 PcegSSR 031 F | (GCTTCAAATTCTCCTTCTGC) TAG 0
PcegSSR 031 R | (CACTCTCATCTTCACGCTAA)

i PcegSSR 032 F | (GGGATCCCTCAATAGAAAGG) ATAG o
PcegSSR 032 R | (ATTCAGGCATTCAGTCACTT)

3 | _PCegSSRO33F | (CCACGTTCACATAGAGCTAT) CATe ”
PcegSSR 033 R | (ACAAAGCATATCCATCGACA)

s | _PceySSRO34F | (GTTGAGAGCTTGCACTACTT) J— ”
PcegSSR 034 R | (TCCCTTTTGTTGTATGATCGA)

5 | PceySSRO35F | (TCATACGTGTTAATCCCGAG) AT ”
PcegSSR 035 R | (CGTAACACCGCCTCATAATA)

56 | PcegSSRO36F | (CTCCTCCTTTTCTCTGTCTG) I "
PcegSSR 036 R | (TTTGAGCCTATGAAAGTCCC)

. PcegSSR 037 F | (CATAACGATGGTGTGGTGAA) - o
PcegSSR 037 R | (GTGCAAAGTACTCTCAATGC)

5 | _PceySSRO38F | (GGTGCGGTAAATTCTAGCTA) o i
PcegSSR 038 R | (GTAGCGCATCTGTATACCAA)

o | PCeySSRO39F | (TATTTCCATGTGCATTGCTG) - o0
PcegSSR 039 R | (GCAAGAAAACGCAAATGATG)

4o | PcegSSRO040F | (TTGTCTCTCTTTGTGTTCGT) . i
PcegSSR 040 R | (CCTCCTCCCATCAAATCAAA)

" PcegSSR 041 F | (CCATTGTGAAGCCATGATTC) o i
PcegSSR 041 R | (GTGAGCCTAAGTCCAGATTT)

o PcegSSR 042 F | (CTCGAACACACAAACAAACA) o o0
PcegSSR 042 R | (ACCAAGAGAGAGATCGAGAA)
PcegSSR 043 F | (CGGGTGGTAATTTTAGGAGT)

43 PcegSSR 043 R | (AGCGTATCTCTTTCGTCTTC) AGAAT 40
PcegSSR 044 F | (CCTCCTACAAAACCCTACAC)

44 "PcegSSR044R | (CACTTTCCATGCAACTGTTT) | /AGAA 35
PcegSSR 045 F | (CTAGAAAATCTGTTGCGTGC)

45 pcegSSR045R | (TTGAGTCCTCTAGTACTGCA) | '°CCTG | 42
PcegSSR 046 F | (TGGCATTACAGTCAGAATCA)

46 PcegSSR 046 R | (AACTGCAGCAAGTACCATAA) | CCCAGA | 42

- PcegSSR 047 F | (AATGGGGTTCAAACAAMAGC) | cacrrac | 49

PcegSSR 047 R

(GGTTCTCTGTCTCTCTCTCT)
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PcegSSR 048 F | (CATGAAAAGGGCAGAAACAA)

8 | PcegSSRO048R | (ATGCTTTCTTTTIGCTTTGCT) | TCOAATG | 49
PcegSSR049F | (AAGAAGATATATGTCGCCGT)

49 |"PcegSSR049R | (ATCTGCTACCCACTACATCT) | CAAAMMAG | 56
PcegSSR 050 F | (ACCTCAAGTTGTCCTTCATC)

0 ["PcegSSR 050 R | (GGAGAAATGTGGGGTCTTTT) | AAAMCAA | 48

Veri analizleri
SRAP veri analizleri

Erik genotiplerinde 47 adet SRAP markdri ile yapilan genetik ¢esitlilik taramasi sonucunda
elde edilen alleller, populasyon yapisi ve genetik cesitlilik analizlerinde kullaniimistir.
Popllasyon yapisi analizleri, Structure programinda gergeklestiriimis olup, elde edilen
sonuglar Structure Harvester programinda en uygun alt populasyon sayisinin
belilenmesinde kullaniimigtir. Sonu¢ olarak, proje dahilindeki 66 bireyden olusan erik
populasyonu, en uygun alt populasyon sayisinin K=3 oldugunu belirlemistir (Sekil 4). Buna
ek olarak, muhtemel alt populasyonlara ait standart hata payi grafigi, Sekil 5'te verilmigtir.
Popllasyondaki her bir bireyin herhangi bir altpopllasyona aitlik durumu, Tablo 8'de
gOsterilmistir.
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Tablo 8. Prunus cerasifera alt populasyonlarinin dagilimi

Lokal popilasyon SRA.P y ..Alt Alt populasyon ..Alt Ait oldugu
analiz Pl numarasi Toplanildigi yer Poptlasyon populasyon alt
adi B .
kodu A C populasyon
Can 55 TUR0010131 izmir 0.002 0.997 0.001 B
Can 34 TUR0010132 Izmir 0.227 0.007 0.766 C
Can 13 TUR0010139 Aydin 0.046 0.001 0.952 C
Can 45 TUR0010143 izmir 0.002 0.99 0.009 B
Can 62 TUR0010146 Balikesir 0.002 0.995 0.003 B
Can 19 TUR0010150 izmir 0.001 0.001 0.998 C
Can 63 TUR0010151 izmir 0.002 0.997 0.001 B
Can 35 TUR0010153 izmir 0.323 0.677 0.001 Karigik
Can 18 TUR0010155 izmir 0.002 0.004 0.994 C
Can 58 TUR0010158 izmir 0.036 0.962 0.002 B
Can 38 TUR0010163 Manisa 0.019 0.978 0.003 B
Can 61 TUR0010164 Manisa 0.547 0.453 0.001 Karigik
Can 50 TURO0010165 Manisa 0.002 0.997 0.001 B
Can 60 TUR0010167 Balikesir 0.599 0.453 0.001 Karigik
Can 20 TUR0010171 Mugdla 0.053 0.001 0.946 C
Can 30 TUR0010172 Mugla 0.284 0.002 0.715 C
Can 24 TUR0010181 Manisa 0.326 0.003 0.671 Karisik
Can 22 TUR0010182 izmir 0.002 0.037 0.962 C
Can 46 TUR0010183 izmir 0.028 0.971 0.001 B
Can 28 TUR0010184 izmir 0.019 0.002 0.979 C
Can 23 TUR0010188 izmir 0.179 0.001 0.82 C
Can 66 TUR0010189 izmir 0.006 0.992 0.002 B
Can 53 TUR0010190 Aydin 0.001 0.999 0.001 B
Can 8 TURO0010270 Bilinmiyor 0.002 0.001 0.997 C
Can 40 TUR0010608 Bilinmiyor 0.001 0.999 0.001 B
Papaz 29 TUR0010133 Manisa 0.993 0.006 0.001 A
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Papaz 7 TUR0010135 Denizli 0.003 0.003 0.994 C
Papaz 47 TUR0010137 Aydin 0.003 0.995 0.001 B
Papaz 12 TUR0010141 izmir 0.997 0.002 0.001 A
Papaz 3 TUR0010142 Izmir 0.001 0.001 0.998 C
Papaz 36 TUR0010145 Balikesir 0.001 0.998 0.001 B
Papaz 5 TURO0010149 izmir 0.396 0.002 0.602 Karigik
Papaz 9 TUR0010152 izmir 0.982 0.017 0.001 A
Papaz 10 TUR0010154 izmir 0.001 0.002 0.997 C
Papaz 33 TUR0010156 Aydin 0.246 0.004 0.749 C
Papaz 21 TUR0010160 izmir 0.413 0.002 0.585 Karigik
Papaz 51 TUR0010173 Mugla 0.001 0.998 0.002 B
Papaz 11 TUR0010174 Mugla 0.002 0.003 0.994 C
Papaz 41 TUR0010175 Aydin 0.001 0.999 0.001 B
Papaz 2 TUR0010176 Aydin 0.002 0.996 0.001 C
Papaz 42 TUR0010177 izmir 0.001 0.003 0.996 C
Papaz 6 TUR0010178 izmir 0.001 0.999 0.001 B
Papaz 26 TUR0010179 Manisa 0.996 0.003 0.001 A
Papaz 1 TUR0010180 Manisa 0.001 0.002 0.997 C
Papaz 49 TUR0010185 izmir 0.165 0.003 0.832 C
Papaz 59 TUR0010186 izmir 0.018 0.98 0.001 B
Havran 39 TUR0010130 izmir 0.132 0.867 0.001 B
Havran 56 TUR0010147 Bilinmiyor 0.013 0.987 0.001 B
Havran 52 TUR0010157 izmir 0.001 0.998 0.001 B
Havran 25 TUR0010159 izmir 0.001 0.001 0.998 C
Havran 27 TUR0010187 izmir 0.003 0.003 0.994 C
Kebap 43 TUR0010140 izmir 0.214 0.785 0.001 B
Kebap 64 TUR0010162 Manisa 0.004 0.995 0.001 B
Akpapaz 48 TUR0010134 Manisa 0.131 0.868 0.001 B
Bekiroglu 14 TUR0010144 izmir 0.008 0.001 0.991 C
Halil Efendi 16 TUR0010191 Tokat 0.001 0.041 0.958 C
Odemis 15 TUR0010170 Balikesir 0.053 0.007 0.94 C
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Sam 57 TUR0010148 Balikesir 0.002 0.996 0.002 B
Sari Sam 37 TUR0010169 Balikesir 0.001 0.998 0.001 B
Yesil Sam 44 TUR0010168 Balikesir 0.003 0.997 0.001 B
Bilinmiyor 17 TUR0010161 Manisa 0.208 0.001 0.791 C
Bilinmiyor 32 TUR0010252 Bilinmiyor 0.002 0.151 0.846 C
Bilinmiyor 31 TUR0010604 Bilinmiyor 0.645 0.019 0.336 Karisik
Bilinmiyor 54 TUR0010605 Bilinmiyor 0.001 0.998 0.001 B
Bilinmiyor 65 TUR0010606 Bilinmiyor 0.008 0.991 0.001 B
Bilinmiyor 4 TUR0010607 Bilinmiyor 0.004 0.057 0.939 C
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Deltak = mean(|L"(K)]) / sd(L(K))
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Sekil 4. SRAP analizlerinden elde edilen P. cerasifera icin her bir alt populasyona
(K) ait AK degerleri
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Sekil 5. SRAP analizlerinden elde edilen Prunus cerasifera muhtemel alt populasyonlari i¢in

Standart Hata Payi degerleri

SRAP analizine goére erik genotiplerinin K=3 igin alt populasyon yapisi, Structure Q grafidi ile
Sekil 6’da gosterildigi gibidir.
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Sekil 6. P. cerasifera genotipleri ile SRAP markarleri kullanilarak elde edilen populasyon

Q grafigi. Grafik K=3 icin olusturulmustur.

SRAP markoarleri ile elde edilen verilerle olusturulan “unweighted Neighbor Joining”
dendrogram, asagdidaki gibidir (Sekil 7). Buna goére, erik genotipleri (¢ ana grupta
ayrismis, ancak Papaz populasyonunun bireyleri tim alt gruplara dagilim gostermistir.

Ayrica Can populasyonunun bireyleri de, alt popullasyon C disinda tim alt poptlasyonlara

dagilim gostermigtir.
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Sekil 7. SRAP analizleri sonucunda P. cerasifera genotipleri arasindaki genetik cesitliligi
gosteren dendrogram gruplamasi. Dice katsayisina gére yapilan hiyerargik gruplama ile P.
cerasifera genotipleri agirliksiz Komsu-birlesim methodu ile olusturulmustur. Bu grafikte
populasyon 1; Can erik: kirmizi, populasyon 2; Papaz erik: koyu mavi, populasyon 3; Havran
erik: yesil, populasyon 4; Kebap erik: mor, populasyon 5 ve 6; yerel adi bilinen ve bilinmeyen
diger erik genotipleri farkh renkler ile gosterilmistir. Cluster: Grup.

Erik genotiplerinin lineer genetik uzakliklarina bagl olarak uzaysal dizlemde olusturulan
PCoA grafigi Sekil 8'de oldugu gibidir. Buna gore érnekler 3 ana alt grupta toplanmistir. Alt
grup C, Papaz genotiplerinden olugsmustur.
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Factorial analysis: (Axes 1/2)

Cluster C

Cluster A

Cluster B

Sekil 8. SRAP analizlerinden elde edilen alelik verilerle P. cerasifera genotipleri igin
olusturulan PCoA grafigi. Genotipler yerel isimlerine gdére kirmizi, koyu mavi, yesil, mor,
siyah, kahverengi, turuncu, koyu yesil, acik mavi, koyu gri, sari renkler ile gosterilmigtir. Bu
grafikte populasyon 1; Can erik: kirmizi, populasyon 2; Papaz erik: koyu mavi, populasyon 3;
Havran erik: yesil, populasyon 4; Kebap erik: mor, populasyon 5 ve 6; yerel adi bilinen ve

bilinmeyen diger erik genotipleri farkli renkler ile gosterilmistir. Cluster: Grup.

AMOVA analizi ise, en ¢ok bireye sahip olan Can ve Papaz genotipleri arasinda
gerceklestiriimis olup, sonucgta %2 genetik cesitlilik populasyonlar arasinda olur iken, %98

genetik cgesitlilik populasyon ici olarak tespit edilmistir.
SSR veri analizleri

Erik genotiplerinde toplam 38 adet SSR markoru ile yapilan genetik cesgitlilik taramasi
sonucunda elde edilen aleller, populasyon yapisi ve genetik cesitlilik analizlerinde

kullaniimigtir.
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Popllasyon yapisi analizleri, Structure programinda gergeklestiriimis olup, elde edilen
sonuglar Structure Harvester programinda en uygun alt popllasyon sayisinin
belilenmesinde kullanilmistir. Sonu¢ olarak, proje dahilindeki 66 bireyden olugsan erik
populasyonu, en uygun alt popllasyon sayisinin K=2 ve K=5 (sahip olunan yerel
populasyonalarin sayisi ile uyumlu) oldugunu belirlemigtir (Sekil 9, 10, 11 ve 12). Ayrica, erik
genotiplerinin popllasyon analizi sonucunda alt popllasyonlara aitlik durumu, Tablo 9'da

verilmistir.
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Tablo 9. Erik bireylerinin Structure analizine goére en uygun alt populasyonlarina (K=2 ve K=5) gére dagilim tablosu. Pop: Popllasyon, SPI:

subpopulation — alt grup 1, SPII: subpopulation — alt grup 2, ADX: admixed — karisik populasyon bireyi

No | Pl Numarasi Pop Lokasyon K=2 K=5 No | Pl Numarasi Pop Lokasyon K=2 K=5
1 TUR0010131 Can izmir SPII SPI 37 | TUR0010173 Papaz Mugla SPII SPI
2 TUR0010132 Can izmir SPII SPI 38 | TUR0010174 | Papaz Mugla SPII SPI
3 TURO0010139 Can Aydin SPII SPI 39 | TURO010175 Papaz Aydin SPII ADX
4 TUR0010143 Can izmir SPII SPV 40 | TUR0010176 Papaz Aydin SPI SPII
5 TURO0010146 Can Balikesir SPI ADX 41 | TUR0010177 Papaz izmir ADX | ADX
6 TURO0010150 Can izmir SPII SPI 42 | TUR0010178 Papaz izmir SPII SPI
7 TUR0010151 Can izmir SPII SPI 43 | TUR0010179 Papaz Manisa SPI SPII
8 TURO0010153 Can izmir SPII SPI 44 | TUR0010180 | Papaz Manisa SPII SPI
9 TURO0010155 Can izmir SPI SPIV | 45 | TUR0010185 Papaz izmir ADX | ADX
10 | TURO010158 Can izmir SPII ADX 46 | TUR0010186 Papaz izmir SPII SPV
11 | TURO010163 Can Manisa SPII ADX 47 | TUR0010130 | Havran izmir SPI SPII
12 | TUR0010164 Can Manisa ADX | SPI 48 | TUR0010147 Havran Bilinmiyor SPII SPV
13 | TUR0O010165 Can Manisa SPI SPIV |49 | TUR0010157 Havran izmir SPII SPV
14 | TUR0010167 Can Balikesir SPII SPV 50 | TUR0010159 Havran izmir SPII ADX
15 | TUR0010171 Can Mugla SPI SPIV |51 | TUR0010187 Havran izmir SPII ADX
16 | TUR0010172 Can Mugla SPI SPIV |52 | TUR0010140 | Kebap izmir SPI SPII
17 | TUR0010181 Can Manisa SPI SPIV | 53 | TUR0010162 Kebap Manisa SPI SPII
18 | TUR0010182 Can izmir SPII SPV 54 | TUR0010134 | Akpapaz Manisa ADX | SPII
19 | TUR0010183 Can izmir SPI SPIV |55 | TUR0010144 | Bekiroglu izmir SPII SPI
20 | TUR0010184 Can izmir SPII SPI 56 | TUR0010191 Halil Efendi Tokat SPII ADX
21 | TUR0010188 Can izmir SPII ADX 57 | TUR0010170 | Odemis Balikesir ADX | SPII
22 | TUR0010189 Can izmir SPI SPIV |58 | TUR0010148 | Sam Balikesir SPII SPI
23 | TUR0010190 Can Aydin SPII SPI 59 | TUR0O010168 | Yesil Sam Balikesir SPII SPI
24 | TUR0010270 Can - SPI SPIV | 60 | TUR0010169 | Sari Sam Balikesir SPII SPV
25 | TUR0010608 Can - ADX | ADX 61 | TUR0010161 Bilinmiyor Manisa SPII SPI
26 | TUR0010133 Papaz Manisa SPI ADX 62 | TUR0010252 Bilinmiyor Bilinmiyor spll SPI
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27 | TUR0010135 Papaz Denizli SPI ADX 63 | TUR0010604 | Bilinmiyor Bilinmiyor SPII SPI

28 | TUR0010137 Papaz Aydin ADX | SPIII 64 | TUR0O010605 | Bilinmiyor izmir SPII ADX
29 | TUR0010141 Papaz izmir SPII SPIII 65 | TUR0010606 | Bilinmiyor Bilinmiyor SPII ADX
30 | TUR0010142 Papaz izmir ADX | ADX 66 | TUR0010607 Bilinmiyor Bilinmiyor ADX | ADX
31 | TUR0010145 Papaz Balikesir SPII SPI 34 | TUR0010154 | Papaz izmir SPII SPV
32 | TUR0010149 Papaz izmir SPII SPI 35 | TUR0010156 | Papaz Aydin SPII SPV
33 | TUR0010152 Papaz | Izmir SPIl | SPI 36 | TUR0010160 | Papaz izmir SPI SPI
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Deltak = mean(|L"(K)]) / sd(L(K))
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Sekil 9. SSR analizlerinden elde edilen P. cerasifera igin her bir alt popllasyona (K) ait AK

degerleri
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Sekil 10. SSR analizlerinden elde edilen Prunus cerasifera muhtemel alt populasyonlari i¢in

Standart Hata Payi degerleri

27



Sekil 11. SSR analizlerinden elde edilen P. cerasifera alt populasyonlarinin Structure Q
grafigi (K=2)

Sekil 12. SSR analizlerinden elde edilen P. cerasifera alt populasyonlarinin Structure Q
grafigi (K=5)

SSR markorleri ile olusturulan dengrogram grafiginde toplam 3 grup elde edilmistir. En ¢ok
bireye sahip Can ve Papaz populasyonlarina ait bireyler, tim gruplara dagiimis olup, iki
bireyi olan Kebap populasyonu tek bir alt grupta toplanmistir(Sekil 13).
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Sekil 13. SSR analizleri sonucu P. cerasifera genotiplerinin dendrogram grafigine gore

dagilimu.

Erik populasyonlari arasindaki genetik uzakhga gére olusturulan PCoA grafigi, Sekil 14’te

verilmistir.
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Factorial analysis: (Axes 1/2)
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Sekil 14. SSR analizlerinden elde edilen alelik verilerle P. cerasifera genotipleri igin
olusturulan PCoA grafigi. Genotipler yerel isimlerine goére; Can erik: kirmizi, Papaz erik:
mavi, Havran erik: yesil, Kebap erik: Turuncu, tanimlanmamig/ bilinmeyen erik ¢esitleri:
siyah, diger erik populasyonlari: ¢esitli renkler ile renklendirilmistir.

Birden fazla genotipi olan popdilasyonlar gruplandiriimis olup, SSR markdr sonuglari igin
AMOVA analizi yapilmigtir (Tablo 10). AMOVA analizi sonucunda, populasyonlar arasi
genetik cesitlilik %4 olup, popllasyon i¢i genetik gesitliliin %96 ile ¢ok daha édnemli oldugu
tespit edilmigtir. PhiPT degeri 0.15’ten kugluk olmasina gore degerlendirildiginde, en anlamli
gen akisinin, Papaz popllasyonu ile Karisik (Akpapaz, Bekiroglu, Halil Efendi, Odemis,
Sam, Yesil Sam, Sari Sam) populasyon arasinda 8.34 ile en yuksek oldugu tespit edilmistir.
En disuk gen akisi ise, 0.50 ile Bilinmeyen genotiplerin popllasyonu ile Kebap populasyonu
arasinda oldugu tespit edilmigtir.
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Tablo 10. Proje dahilindeki erik poptlasyonlarinin AMOVA analizi sonucunda elde edilen
PhiPT (Fstdeg@erinin analogu) ve Nm degerleri. Nm= go¢ eden bireylerin sayisi. Gri dolgular:

PhiPT < 0.15, kirmizi dolgular: populasyonlar arasi gen dnemsiz gen akisi

PhiPT/ Nm
degerleri Can Papaz Havran Kebap Karisik | Bilinmeyen

Can 0.00 0.04 0.09 0.12 0.05 0.11
Papaz 5.51 0.00 0.03 0.10 0.03 0.09
Havran 2.44 8.10 0.00 0.17 0.06 0.14
Kebap 1.87 2.37 0.00 0.07 0.34
Karisik 4.62 8.34 3.98 3.10 0.00 0.07
Bilinmeyen 2.06 2.54 1.52 3.34 0.00
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TUBITAK

Sonug ve Tartigsma

Erik, zengin besin icerigi ve lUlkemize ekonomik katkilari nedeniyle énemli bir cekirdekli
meyvedir. Prunus ailesine bagh bu tur, kayisi, seftali, kiraz gibi Ulkemizde ve dunyada
oldukca popller olan ve tiiketilen diger meyveler ile yakin akrabadir. Ulkemizde 6zellikle
Prunus cerasifera tlrd erik ¢esidi yaygin olarak yetismektedir. Gergeklestirilen bu proje ile,
Turkiye’nin Ege (izmir, Aydin, Denizli, Mugla, Manisa), Marmara (Balikesir) ve Karadeniz
(Tokat) Bolgelerinde yetisen erik cesitlerinden olusan bir populasyon, genetik cesitlilik

taramasina tabii tutulmus olup, populasyon yapisi aydinlatiimistir.

SRAP ve SSR analizleri karsilastirildiginda, populasyonlar arasi genetik gesitliligin ve
populasyon yapisinin aydinlatimasinda, SSR analiz sonuglarinin SRAP analiz sonuglarina
gbre daha etkili bir method oldugu sonucuna variimistir. Bu sonucun degerlendiriimesinde,
495 allel sayisina sahip olan SRAP markdrlerinin ortalama genetik cesitlilik verilerinin (%32)
196 allel ile elde edilen ortalama genetik cesitlilik verileriyle (%34) hemen hemen ayni hatta

%2 oraninda daha az elde edilmesi g6z 6ninde bulundurulmustur.

SRAP ve SSR veri analizleri sonuglarina goére, her iki analizde de olusturulan dendrogramda
elde edilen ana alt gruplarin sayisi 3’tir. Buna karsilik, populasyon yapisi analizinde SRAP
analizleri 3 alt populasyon olustursa da SSR analizleri sonucunda en uygun alt populasyon
sayisi K=2 ve K=5 olmustur. Bu durum, en ¢ok bireyin Can ve Papaz populasyonunda
olmasi ve tek bireyi olan genotipler ile bilinmeyen genotiplerin 5. ve 6. gruplar altinda
toplanmasi ile agiklanabilir. PCoA analiz grafiginde ise, SRAP analizlerinde 3 ana grup
olusmusgken, SSR analiz sonuglarina gore elde edilen PCoA grafiginde erik bireyleri grafigin
her koordinatina yaygin bir sekilde dagiimistir.

SRAP analiz sonucunda dendrogramda Can popilasyonu bireyleri sadece iki alt grupta
toplanmigken, SSR analizlerinde U¢ grupta da bireyleri yerlesmistir. Mnejja vd., (2004)
tarafindan yapilan bir calismada, P. salicina ve P. domestica populasyonlarindan toplam 29
birey kullaniimig, SSR markérleri ile analiz edildiginde iki ana gruba ayrilmistir. Yine P.
domestica’da yapilan bagka bir calismada, 55 genotip 7 SSR markéru ile taranmis olup, iki
ana grupta toplanmis olup, ayni ture ait bireylerin dendrogramda birarada yerlesmedigi
kaydedilmistir (Makovics-Zsohar vd., 2017). Baska bir galismada, 27 romanya erik genotipi,
9 SSR markdru kullanilarak analiz edilmis, sonucunda iki ana grup ve 4 alt popullasyon tespit
edilmistir (Rodica vd., 2018). Zhao vd., (2015) tarafindan ydrutilen bir ¢alismada ise, 40
adet P. cerasifera genotipi, 14 SSR markéri ile analiz edilmis ve sonucunda 3 ana grup
olusturulmustur. Yapilan bu ¢alismada, bu gruplamanin morfolojik karakterlere gére yapilan

siniflandirmayla 6rtismedigi vurgulanmistir. Bu galisma, analiz sonucunda 6zellikle Can ve
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TUBITAK
Papaz genotiplerinin tum gruplara yayihs gostermesini destekler niteliktedir. Bu tur bir
karmasanin, uzun mesafelerden gen akisi, insan ve polinatér gibi faktérlerin de muhtemelen
bu genetik yaplyl etkilemesiyle olusabilecegi, daha &nceki c¢alismalarda belirtilmigtir
(Woéhrmann vd., 2011). Bu bilgilere ek olarak, yurutilen bu proje ile SRAP analizinde oldugu
gibi, bazi Papaz genotipleri Ug¢lncl grupta baskin sekilde yer almiglardir. SRAP
analizlerinde, Yesil Sam ve Sari Sam genotipleri birbirine ve Can popllasyonu bireylerine
yakin g¢ikarken Sam genotipine uzak ¢ikmiglardir, SSR analizlerinde ise $Sam genotipi Yesil
Sam bireyi ile yakin c¢ikmis olup, Sari Sam Can popllasyon bireyleriyle ayni alt

populasyonda bulunmustur.

SRAP analizlerinden elde edilen dendrogramda; Havran, Kebap, Halil Efendi ve Bekiroglu
genotipleri Can erigi bireylerine yakinligi tespit edilmistir. SSR analizleri ile olusturulan
dendrogramda ise, Halil Efendi genotipi, bu genotiplerden uzakta, Can ve Papaz
genotipleriyle 3. Ana grupta yerlesmistir. Buna karsilik, Havran genotipleri daha ¢ok birinci
ana grupta toplanmis olup, Bekiroglu ile ayni alt grupta toplanmigstir. Ancak, Havran
genotiplerinden bir tanesi ve Kebap genatipleri, ikinci ana grupta ayni alt grupta toplanmistir.
Ayanoglu vd., (2007) tarafindan yuratilen bir calismada, Havran, Can ve Papaz
populasyonlari Hatay ilinden temin edilmig olup, dendrogram analizine gore, yakin
bdlgelerden toplanmig diger 6rneklerle karsilastirildijinda genetik olarak ayrismis ve ayni alt
grupta toplanmiglardir. Ancak, yine kendi aralarinda da Havran genotipleri ayri bir alt grupta
toplanirken, Can ve Papaz bireyleri baska bir alt grupta toplanmigtir. YurattGgumuz bu
¢alismadan elde ettigimiz veriler, bu calismayi destekler niteliktedir. Clnki, dendrogram
analizlerinde Havran bireylerinin ¢odu, ayni alt grupta toplanmigtir. Can populasyonuna ait
bireyler ise, SRAP markodrleri ile olusturulan dendrogramda sadece iki ana popllasyonda
bulunurken, SSR analizlerine gére, 3. Ana grupta da bir adet birey (TUR0010188) bireyi
Papaz ve Halil Efendi genotipleri ile yer almistir. PCoA analizine gére hem SRAP hem de
SSR analizlerinde, Can ve Papaz popllasyonlarinin birgok bireyi, kendi iglerinde birarada

(yakin) yerlesmistir.

AMOVA analizine dayanarak, Papaz populasyonu ile farkli yerel bireyler (Akpapaz,
Bekiroglu, Sam vb.) arasinda Can populasyonu ile aralarindaki gen akigi karsilagiriidiginda,
daha fazla birey gecisi oldugu belirlenmistir. Can popllasyonu ise, diger populasyonlarla
iliskisine bakildiginda daha izole bir profil goérilmektedir. Alti ana populasyon igin
gerceklestiriien AMOVA analizine goére, popullasyonlar arasi genetik cesitlilik %4 iken
populasyon ici genetik cesitlilik %96 olmustur. Bagka bir ¢calismada, 117 P. divaricata (P.
cerasifera’nin alternatif ismi) genotipi, 25 SSR ve EST-SSR markérl ile analiz edilmis ve

sonucunda populasyonlar arasi genetik cesitlilik %3,2 cikarken, populasyon ici genetik

33



®

TUBITAK

cesitlilik  %96,8'dir (Wohrmann vd., 2011). Degerlerin yakinligi dikkat c¢ekmektedir.
Popllasyon ici genetik gesitliligin bu kadar ylksek ¢ikmasinin sebebi, érneklerin Turkiye’'nin
Uc bolgesindeki farkli lokasyonlardan toplanmasi ve bu nedenle uzak mesafe gen akiginin
zor olacagi ile yorumlanmistir (Wéhrmann vd., 2011).

Yuruttlen bu galisma, ekonomik degeri ¢cok yiksek olan erik igin, molekuler i1slah yéntemleri
ile yeni c¢esitlerinin gelistirilebilmesine yardimci olacaktir.
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