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OZET

BATI AKDENIZ VE EGE BOLGESINDE YETISEN YABANI VE KULTUR
ENGINARLARINDA (Cynara scolymus L.) MOLEKULER KARAKTERIZASYON

Seval SENCOPUR
Yiiksek Lisans Tezi

Tarimsal Biyoteknoloji Anabilim Dah

Damisman: Dog. Dr. Hatice IKTEN

Subat 2021; 59 Sayfa

Enginar (Cynara scolymus L.) Asteraceae familyasina dahil olup diinyanin birgok
yerinde yabani formuna rastlanmaktadir. Ozellikle Akdeniz iilkelerinde ve bazi Amerika
iilkelerinde yetistiriciligi yapilmaktadir. Ulkemizde ise enginar yetistiriciligi 6zellikle Ege
ve Marmara boélgelerinde yogunlasmis olup son yillarda Akdeniz bélgesinde de artis
gostermigtir. Enginar, besleyici 6zelliginin yani sira tibbi olarak da insan viicudunun
fizyolojik faaliyetlerine de etkide bulunmasiyla biiyiik 6neme sahiptir. Yabani formlarinin
da tohum acgisindan insan sagligina yararlar1 yaninda ¢icek kismu siisii bitkisi olarak da
kullanilmaktadir. Bu ¢alismada Tiirkiye nin Bat1 Akdeniz ve Ege Bolgelerinden toplanan
51 kiiltiir ve yabani enginar (Cynara scolymus L.) genotipinin molekiiler analizleri
yapilarak genetik cesitliliginin incelenmesi amaglanmistir. Molekiiler karakterizasyon i¢in
iIPBS (inter-primer binding site (iPBS) retrotransposons/Primer arasi baglanma yeri) ve
SSR (Simple Sequence Repeat/ Basit Tekrarli Diziler veya Mikrosatelitler) primerleri
kullanilmastir.

Genetik kaynaklarm tanmimlanmasi ve korunmasi, genetik ¢esitliliginin
belirlenmesinde ilk adimi olugturmaktadir. Morfolojiden gelen bulgular popiilasyonlarin
ayirt edilmesinde kullaniliyor olsa da bazi etkenler sebebiyle morfolojik veriler yeterli
gelmemektedir. Molekiiler belirte¢ yontemlerinin kullanilmasi ile kaydedilen gelismeler,
bitki gruplarinin genetik cesitliligin belirlenmesinde, korunmasinda ve 1slah amacl
kullanimlarinda gii¢lii yontemler saglamistir. Sonraki yillarda yapilacak seleksiyon ve 1slah
caligmalarinda elde edilen molekiiler veriler ana-baba se¢iminde yol gosterici olarak 1slah
caligmalarinin daha etkili ve daha hizli ilerlemesine katki saglayacaktir. Bu calisma ile
enginar bitkisinin hem genetik kaynaklar yoniinden zenginligi belirlenmis hem de
tilkemizde ve diinyada yabani olarak yetisen ve kiiltiirii yapilan genotiplerde yapilan
molekiiler karakterizasyon ¢alismalar1 sinirli oldugu igin elde edilecek sonuglar ulusal ve
uluslararasi diizeyde literatiirlere katkida bulunacaktir.

Bu ¢alismada Tiirkiye nin Bati Akdeniz ve Ege Bolgelerinden toplanan 45 kiiltiir
ve yabani enginar (Cynara scolymus L.) genotipinin molekiiler analizleri yapilarak genetik
cesitliliginin incelenmesi amaglanmistir. Molekiiler karakterizasyon i¢in iPBS (Primer
aras1 baglanma yeri) ve SSR (Simple Sequence Repeat/ Basit Tekrarli Diziler veya
Mikrosatelitler) primerleri kullanilmistir. On iPBS primeri ile yapilan PCR amplifikasyonu



sonucunda toplamda 198 adet bant elde edilmis ve bunlardan 140 tanesi polimorfik olarak
skorlanmugtir. Alt1 SSR primeri ile yapilan PCR sonucunda da toplamda 47 adet bant elde
edilmis ve biitiin primerler polimorfik bant vermistir. Genotipler arasindaki benzerlik
indeksi iPBS primerleri ile yapilan analizler sonucunda 0,52 ile 1,00, SSR primerleri ile
yapilan analizler sonucunda 0,59 ile 1,00 arasinda degistigi gdzlemlenmistir. Benzerlik
indekslerine bagli olarak elde edilen dendrogramda yabani genotiplerin toplandiklar
cografi bolgelere veya rakima gore gruplanmadigi ancak cigek bas sayisi ve bas iriligine

gore kismen gruplandigi goriilmiistiir.
ANAHTAR KELIMELER: Enginar, Cynara scolymus L., Cynara carcundulus, genetik
cesitlilik, SSR, iPBS
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Artichoke (Cynara scolymus L.) is included in Asteraceae family and its wild type
can be found in various places in the world. The cultivation of artichoke is made especially
in Mediterranean countries and several American countries. In our country, the cultivation
of artichoke has been mostly concentrated in Aegean and Marmara regions, but it has been
increased in Mediterranean region in recent years. Artichoke has the importance of the
influence of the human body’s physiological activities medically, besides its nutritional
properties. Its wild versions are beneficial for human’s health, and its flower parts are also
used as ornamental plant.

Identification and protection of its genetic sources defines the first step to determine
the genetic variability. The findings obtained from morphology are used to differentiate the
populations, however the morphological data are not sufficient due to some factors. The
developments recorded by using molecular identifier method has presented powerful
methods in determination, protection of genetic variability of plant groups and usage for
improvement-intended. Molecular data that will be obtained in selection and improvement
studies in the later years will contribute to improvement studies with more effective and
faster progress as a guide in parental selection. With this study, the richness of artichoke
regarding genetic sources is determined. This study will also contribute to the national and
international works of literature with its consequences that will be obtained since the
molecular characterization studies which are done with wild and culturable genotypes are
limited.

This study aimed to examine the genetic variability of 45 cultured and wild
artichoke (Cynara scolymus L.) genotypes picked from the Western Mediterranean and
Aegean regions in Turkey by molecular analysis. iPBS and SSR-primers (Simple Sequence
Repeat) were used for molecular characterization. As a result of PCR amplification with
ten iPBS primers, a total of 198 bands were obtained and 140 of them were scored as
polymorphic. As a result of PCR with six SSR primers, a total of 47 bands were obtained
and all primers gave polymorphic bands. It was observed that the similarity index between
genotypes varied between 0.52 and 1.00 as a result of the analyzes made with iPBS primers,
and between 0.59 and 1.00 as a result of the analysis with SSR primers. In the dendrogram
obtained based on the similarity indexes, it was observed that the wild genotypes were not
grouped according to geographical regions or the height of the region, but partially grouped
according to the number and size of flower heads.
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SIMGELER VE KISALTMALAR

Simgeler

ul : Mikrolitre

ml - Mililitre

% : Yiizde orani

bp : Baz ¢ifti

cm : Santimetre

m : Metre

mg > Miligram

n : Say1

g : Gram

kg : Kilogram

kcal/g > Kilokalori/gram

dk : Dakika

sn :Saniye

°C : Santigrat derece

M : Molar

mM : Milimolar

Kisaltmalar

DNA : Deoksiriboniikleikasit

RNA - Riboniikleikasit

PCR : Polimeraz Zincir Reaksiyonu

RFLP : Restriction Fragment Length Polymorphism-Kisitlanmis Parga
SSR : Simple Sequence Repeat-Basit Dizi Tekrarlari
RAPD : Randomly Amplified Polymorphic DNA - Rasgele Cogaltilmis DNA
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AFLP

ISSR

SRAP

STS
SCAR
CAPS
SNP
MP-PCR
IPBS
LTR
S-SAP
CTAB
EDTA
Tris-HCI
NaCl
GAs
dNTP
MgCI2
NTSYS

UPGMA

nm

: Amplified Fragment Length Polymorphism-Cogaltilmis Parga Uzunlugu

Farklilig1

. Inter Simple Sequence Repeat-Cogaltilmis Par¢a Uzunlugu Polimorfizmi

: Sequence-Related Amplified Polymorphism-Dizi iliskili Cogaltilmig

Polimorfizm

: Sequence Tagged Site

: Sequence Characterized Amplified Regions
: Cleaved Amplified Polymorphic

: Single Nucleotide Polymorphism

: Microsatellite Primed Polymerase Chain Reaction
: Primer aras1 baglanma yeri

: Long Terminal Repeats

: Dizilim-spesifik ¢ogaltilmis polimorfizm

: Cetly Trimethyl Amonyum Bromide

: Etilen Diamin Tetra Asetik Asit

: Tris(hydroxymethyl)aminomethane-kloriir
: Sodyum kloriir

: Giberellik Asit

: Deoksiriboniikleotidtrifosfat

: Magnezyum kloriir

: Numerical Taxonomy and Multivariate Analysis System - Sayisal

Taksonomi ve Cok Degiskenli Analiz Sistemi

- Unweighted Pair-Goups Method Using Arithmetic Averages
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GIRIS S. SENCOPUR

1. GIRIS

Endemik bitki tiirleri bakimindan Asteraceae familyasi en genis yayilim gosteren
ve en fazla tiire sahip olan ¢igekli bitki familyasidir (Segmen vd. 2000). Enginar (Cynara
scolymus L.), Asteraceae familyasina ait ¢ok yillik tiirleri bulunan, yabanci déllenme
ozelligine sahip, diploid (2n=34) bir bitkidir. Kiiltir enginarinin; bazi1 botanikgiler
tarafindan Cynara cardunculus'tan geldigi, Onceki zamanlarda yabani formunun
tiiketildigi ve daha sonra da kiiltiir formuna alindigini bildirmislerdir (Ryder vd. 1983).
Yabani enginar formundan s6z eden ilk bilgiler M.O. 300°lii y1llara dayanmaktadir (Eser
vd. 2006). Giiniimiizde Bat1 ve Dogu Akdeniz iilkeleri ile birlikte Kuzey Afrika ve Gliney
Avrupa iilkelerinde de enginarin yabani ve kiiltiir formlarina oldukga sik rastlanilmaktadir
(Thompson vd. 1957).

Enginar bitkisi, genellikle taze ve pisirilerek tiiketilen, besin degeri oldukca
yiiksek bir sebzedir; %85 su, %10 karbonhidrat, %3 protein ve %1 vitamin ve mineral
maddeler igermektedir (Sinik 2008). Yiiksek protein ve karbonhidrat igeriginin yan sira,
igerisinde onemli vitamin ve mineral elementleri de bulundurmaktadir. (Macit ve Salk
1970; Abak 1987; Koger 1993; Eser vd. 2006). Potasyum, magnezyum, demir ve sodyum
iceriginin yaninda B1 ve C vitaminlerince zengindir. Konserve veya dondurulmus gida
tiretimine olduk¢a uygun olup yemek, salata, ¢corba seklinde Akdeniz mutfaklarinda
kullanilmaktadir (Delaveau 1985; Eser vd. 2006). Cogu zaman gida amagh
kullanilmasina ragmen enginar kozmetik, i¢ki, yem ve boya sanayinde de kullanimi
goriilmektedir. (Bayraktar 1981; Abak 1987; Koger 1993). Enginarin saglik yoniinden de
epey On plana ¢ikan ozellikleri vardir. Bu ozelliklerden idrar soktiiriicli, bobrek tasi
diisiirme etkisi, tlire ve kolesterol ve seker diizeyini diizenlemesi ve viicuttaki 6demin
atilmasi gibi etkileri sayilabilir (Macit ve Salk 1970; Bayraktar 1981; Abak 1987; Miiller
vd. 1988; Koger 1993; Pelt 1993). Enginar ge¢misten gilinlimiize kadar gesitli tip
tedavilerinde kullanildigin1 belirten Aksu ve Altinterim (2013), 6zellikle karaciger ve
safra kesesi biiylik 6l¢iide yarar1 oldugunu, daha ¢ok yapraklarinda bulunan cynarin etken
maddesi silymarin benzerligiyle dikkat ¢ektigini belirtmislerdir.

Enginar, eski Yunanlilar ve Romalilar donemlerinden beri tiiketilen bir sebzedir.
Son zamanlarda insan saglhigi acisindan oldukca Onemli bir yer edinmesiyle diinya
genelinde oldugu gibi Tiirkiye’de de enginar liretimi artig gostermistir.

Diinyada enginar yetistiriciliginin en yaygin yapildig1 bolge Akdeniz havzasi olup
%85’1 bu bolgede gergeklesmektedir. Diinyada toplam enginar tiretimi 1.678.872 ton ve
bunun %40°lik kism1 Avrupa’da iiretilmektedir (Sekil 1.1) (FAO 2018). Ulkelere gore
diinya iiretimi incelendiginde ise, Italya 389.813 ton iiretimle ilk sirada yer alirken, bunu
Misir 323.866 ton ve Ispanya 208.463 ton ile izlemektedir (Sekil 1.2). Ulkemizde son 10
yildaki enginar {iretim degerlerinde ise dalgalanmalar s6z konusuyken 2015 yilindan
itibaren olan artigla, 39.477 ton {iiretimle son yillarda yiiksek tiretim degeri aldig:
goriilmektedir (Sekil 1.3). Enginar {iretimi 6zellikle Ege ve Marmara bolgelerinde
yogunlagmistir. Ancak, Akdeniz bdlgesinde yetistiriciligi son yillarda yayilim
gostermektedir. Genel olarak son yillarda talep artisi lilkemizde iiretim miktarinda ve
alanlarinda artisa sebep olmustur.
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GIRIS S. SENCOPUR

Tiirkiye’de Yillara Gére Enginar Uretim Degerleri
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Sekil 1.3. Tiirkiye’de yillara gore enginar iiretim degerleri (ton) (FAO 2018)

Avrupa’da biiyiik neme sahip olan yabani Cynara formu Cardunculus’tur ve iki
alt varyetesinden biri olan Cynara scolymus kiiltiire alinan enginar g¢esididir. Cynara
Cardunculus 2 m’ye kadar yiikselebilmektedir. Mor renkli olan ¢i¢ekler bir arada ve
bliytik bir bag seklindedir. Genis bir ¢igek tablasina sahip olup ¢evresini brakteler
sarmistir. Yapraklar: sivri uglu yapiya sahiptir. Cok yillik bitki olarak degerlendirilen
enginarin toprak iistii organlar bir yillik, toprak altinda bulunan esas govdeyi olusturan
kok kismi ise ¢ok yilliktir (Sekil 2.1).

Sekil 2.1. Yabani enginar Cynara Cardunculus’un yapisal formu (Giindogdu-Antalya)
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Enginar 1lik iklim sartlarina uygun yetisen kiglik bir sebzedir. Sonbahar ve
ilkbahar donemlerinde gece gilindliz sicaklik farklar1 bitki gelisimini ve verimini
etkilemektedir. Enginar bitkisinin iyi bir sekilde gelisebilmesi icin ihtiya¢ duydugu
optimum sicaklik degerleri 15-18°C arasindadir (Abak 1987). Tohumla tiretilen ¢esitlerde
tohumun ¢imlenme sicakligr 10-25°C derecedir ve ekimden 10-12 giin sonra ¢imlenme
gergeklesir. Daha yiiksek sicakliklarda ¢imlenmenin zayifladig: bilinmektedir. Cok genis
toprak kosullarina uygun olan enginar organik madde agisindan zengin, iyi drene edilmis
topraklarda c¢ok iyi gelisir ve verimini arttirir. Diizenli sulama enginar iiretimi i¢in en
onemli bakim iglemlerinden biridir. Otsu bir yapisi olan enginarin aktif biiyiime sekli,
yetistirildigi bolgelere ve sicakliga gore degismektedir (Macit ve Salk 1970; Abak 1987,
Basnizki ve Mayer 1985; Foury 1987). Bahar doneminde aktif biiylimeye devam edip
yagislarin az oldugu yaz aylar1 dinlenme dénemi olarak bilinir. Stirgiinleri 1-1.5 m’ye
kadar boylanmaktadir. Cok y1llik 6zelligini kazandiran toprakalti kisim olan kokleri yillar
icinde 1-1.2 m’ye ulagmaktadir. Bas olarak nitelendirilen ve olgunlasmamis mor ¢icek
kism1 degerlendirilen ve tiiketilen kismidir. Ayrica olgunlasmis mor enginar ¢icekleri,
bazi bat1 iilkelerinde siis bitkisi olarak da kullanilmaktadir. Uzun ve oval yapida olan
yapraklari, par¢ali ve diiz veya girintili ¢ikintili degisik formlarda bulunmaktadir. Bu
farkli yaprak formlar1 cesitlere gore degisiklik gosterebilmekte ve cesitlerin ayirt
edilmesinde kullanilabilmektedir.

Sekil 2.2. Kiiltiir enginar1 Cynara scolymus’un yapisal formu (Ticari-Antalya)

Enginar 1slahinda erkencilik, bas kalitesi ve verim gibi karakterler 1slahin temel
amaciyken 1980°li yillardan sonra calismalar yon degistirmeye baslamis ve tohumdan
yetistirilen ¢esitlerin gelistirilmesi amacina yonelik 1slah programlar1 olusturulmustur
(Basnizki ve Goldschmidt 1994a). Enginar 1slahinin gegmisi gbz 6niine alindiginda, 1slah
ve genetik calismalarinin bazi karakterlerin kalitimi ile sinirlandirildigi goriilmektedir
(Pécaut 1993).

Diinyadaki enginar ¢esidi olduk¢a sinirli sayida olmasina ragmen, bu gesitler
birgok Ozellik bakimindan birbirinden belirgin farkliliklar gosterirler (Dellacecca vd.
1976). Bitki gruplarmin genetik yapisinin belirlenmesi i¢in yapilan ilk ¢aligmalar
morfolojik ozelliklere dayanmaktadir. Genetik c¢esitlilik biitliniiyle morfolojiye
yansimamaktadir.
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Molekiiler belirte¢ sistemlerinde son yillarda kaydedilen gelismeler,
arastirmacilara, bitki gruplarinin genetik cesitliligin belirlenmesinde, korunmasinda ve
1slah amacl kullanimlarinda 6nemli bilgiler saglamistir. Bitki popiilasyonlarin1 dogal
ortamlarinda tanimlamada ve taksonlar1 ayirt etmede zorluklarla karsilagilabilmektedir.
Ozellikle kiiltiirii yapilan tiirlerle, bunlardan gelistirilen dogal tiplerin akrabaliklarinin
ortaya konmasinda, tiirlerin teshisi, toplanmasi, korunmasi ve tanimlama agisindan biiytik
deger tasimaktadir (Baldwin vd. 1995).

Enginarda diinya ve tlilkemizde genetik ¢aligmalar diger sebzelere oranla nispeten
sinirlt kalmistir. Islah ¢alismalarinin hizlanmasi ve 1slah ¢alismalarina yon verilmesi
acisindan molekiiler caligmalar 6nem arz etmektedir. Yabani ve kiiltiir genotipleri
arasindaki benzerlik ve farkliliklarin ortaya c¢ikarilmasi ileride yapilacak 1slah
caligmalarinda kullanilacak genetik materyali tanimlanmasi agisindan 6nemlidir.

Bu c¢alismada Akdeniz ve Ege bdlgesinden toplanilarak yabani enginar ve
yetistiriciligi yapilan kiiltiir ¢esitlerinin iBPS ve SSR markorlarn ile molekiiler
karakterizasyonu ile yabani ve kiiltiir enginari arasindaki benzerlik ve farkliliklar ortaya
konulmustur.
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2. KAYNAK TARAMASI

Enginar (Cynara scolymus L.) Asteraceae familyasina dahil olup diinyanin birgok
yerinde Ozellikle Akdeniz lilkelerinde ve bazi Amerika iilkelerinde yabani ve kiiltiir
formuna rastlanmaktadir. Ulkemizde ise enginar yetistiriciligi 6zellikle Ege ve Marmara
bolgelerinde yogunlagsmistir. Ancak, Akdeniz bdlgesinde de son yillarda yayilim
gosterdigi goriilmektedir. Enginar, besleyiciliginin yani sira tibbi olarak da insan
viicudunun fizyolojik faaliyetlerine de etkide bulunmasiyla biiyiik 6neme sahiptir. Yabani
formlarinin da tohum agisindan insan sagligina yararlar1 yaninda ¢icek kismi ile siisii
bitkisi olarak da kullanilmaktadir. Uretim ve tiiketim yaninda ihracatta da dikkat
¢ekmektedir.

Genetik kaynaklarmmin tanimlanmasi ve korunmasi, genetik c¢esitliliginin
belirlenmesi ile ilk adimi olusturmaktadir. Diinyadaki enginar ¢esidi sayisi oldukga sinirlt
olmasina ragmen, bir¢cok 6zellikte birbirinden belirgin farkliliklar gosterirler (Dellacecca
vd. 1976). Bitki gruplarinin genetik yapisinin belirlenmesi i¢in yapilan ilk ¢alismalar
morfolojik o6zelliklere dayanmaktadir ancakgenetik cesitlilik biitiiniiyle morfolojiye
yansimamaktadir.

Bitki genotipleri arasindaki genetik benzerlikler/farkliliklar giiniimiizde en yaygin
olarak molekiiler teknikler ile belirlenmektedir. Molekiiler tekniklerin ¢evresel
faktorlerden etkilenmemesi, analizlerin zaman ile sinirlanmamasi ve birgok tiirde nemli
agronomik Ozellikler ile ilgili genlerin veya gen bdlgelerinin belirlenmesi 1slah
calismalarinda hedefe ulasmay1 daha etkin hale getirmistir. Molekiiler markarler, genetik
cesitliligin arastirllmasi, cesit tanimlama, genetik haritalama, tohumlularda ismine
dogruluk ve safligin belirlenmesi, markore dayali seleksiyon, sistematik caligsmalari,
genotipler arasindaki yakinliklarin belirlenmesi gibi birgok sekilde kullanilmaktadir.
Molekiiler markorler gozlenebilir karakterlere dayanan morfolojik markorlere ve protein
markorlerine gore oldukga giivenilirdir. DNA markorleri bir tiir igerisinde farkli
bireylerde bulunan dizi polimorfizmini gdsteren DNA bolgeleridir ve farkliliklarin
belirlenmesinde giiniimiizde siklikla kullanilmaktadir.

Bitki popiilasyonlarin1 dogal ortamlarinda tanimlamada ve taksonlart ayirt etmede
zorluklarla karsilasilabilmektedir. Ozellikle kiiltiirii yapilan tiirlerle, bunlardan
gelistirilen dogal tiplerin akrabaliklarinin ortaya konmasinda, tiirlerin teshisi, toplanmasi,
korunmasi ve tanimlama agisindan biiylik deger tasimaktadir (Baldwin vd. 1995).

Gen kaynaklarimm genetik kimliginin belirlenmesi ve karakterizasyonu, bitki
genetik kaynaklarmin korunmasi ve kullanimi i¢in son derece 6nemli bir adimdir. DNA
tabanl isaretleyiciler, bitki cesitlerinin genetik ¢esitliligini degerlendirmek ve genetik,
morfolojik, kimyasal ve ekolojik degiskenler arasindaki baglantiy1 irdelemek amaciyla
yaygin sekilde kullanilmaktadir (Melito vd. 2014). Gen kaynaklarinin tanimlanmasinda
ve smiflandirilmasinda morfolojik, biyokimyasal ve molekiiler belirteclerden
faydalanilmaktadir. Gen kaynaklarin tespit edilmesinde ve korunmasinda molekiiler
belirteclerden yararlanilmaktadir (Aksu ve Cevik, 2014). Kalitatif ve kantitatif
ozelliklerin 1slahinda, gen haritalama ¢alismalarinda, ¢esit tanimlanmasit ve
korunmasinda, genotipler arasi genetik wuzakligin Dbelirlenmesinde molekiiler
belirteglerden yararlanilmaktadir (Alp, 2007).
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DNA temelli molekiiler belirtegler bitki genetik cesitliligini degerlendirmek i¢in
yaygin olarak kullanilir (Melito vd. 2014). Kullanilan yontemler bakimindan molekiiler
belirtegler, hibridizasyona dayali belirtegler ve Polimeraz Zincir Reaksiyonuna (PCR)
Dayal1 Belirtegler olarak iki ana gruba ayrilabilir. Hibridizasyona dayali belirteclere
ornek olarak; RFLP (Restriction Fragment Length Polymorphism/ Smirli Parca
Uzunluklar1 Polimorfizmi), PCR tabanli belirteglere 6rnek olarak; SSR (Simple Sequence
Repeat/ Basit Tekrarli Diziler veya Mikrosatelitler), RAPD (Random Amplified
Polymorphic DNA/ Rastgele Cogaltilmis DNA Polimorfizmi), AFLP (Amplified
Fragment Length Polymorphism/ Cogaltilmis Parca Uzunlugu Polimorfizmi), ISSR (Inter
Simple Sequence Repeat/ Basit Tekrarli Diziler Arasi Polimorfizm) verilebilir. Bu
molekiiler belirtecler disinda; SRAP (Sequence Related Amplified Polymorphism),
SCAR (Sequence Characterized Amplified Regions), STS (Sequence Tagged Site),
CAPS (Cleaved Amplified Polymorphic), ve bunlara ek olarasit dizi DNA
sekanslamasina dayali SNP (Single Nucleotide Polymorphism) markérleri ve MP-PCR
(Microsatellite Primed Polymerase Chain Reaction), stratejileri de polimorfizmin
belirlenmesinde kullanilmaktadir (Yorgancilar vd. 2015). Son zamanlarda iPBS
belirtegleri  bitkilerde genetik  ¢esitliligin ~ belirlenmesinde  alternatif olarak
kullanilmaktadir (Mehmood vd. 2013).

Molekiiler markor tekniklerinden biri de iPBS retrotranspozon (inter-primer
binding site (iPBS) retrotransposons/Primer arasi baglanma yeri) yOntemidir.
Retrotranspozonlar tekrar eden ve hareket eden DNA pargalaridir ve hem bitki hem de
hayvan genomunda yer alan iki biiyiik transpozon grubundan (sinif I ve sinif II) birisidir.
Bir hiicrenin genomunda, bir konumdan farkli bir konuma taginarak hareket edebilen
DNA dizileri olan transpozonlar mutasyonlara ve genomdaki DNA miktarinin degisimine
neden olurlar. Retrotranspozonlar (veya sinif I transpozonlar) bir RNA ara {irlinii
araciligiyla kendilerini kopyalayarak hareket ederler ve genomun baska bir konumuna
yerlesirler.

DNA transpozonlari (Sinif II transpozonlar) ise bir RNA ara iirlinii kullanmazlar
ve bulunduklar1 konumdan kesilip taginarak genomun baska bir konumuna yerlesirler
(Todorovska 2007; Startek vd. 2017). Retrotranspozonlar bu ozellikleri ile genom
igerisindeki kopya sayilarini artirirlar fakat hiicre icerisinde ¢esitli kontrol basamaklart ile
denetim altina alinmaktadir (Todorovska 2007). Retrotraspozonlarin taginma
mekanizmasi stres etmenleri (Grandbastien vd. 2005) nedeniyle aktif hale gelmekte ve
bitkilerin genomunda mutasyonlara ve genom biiyiikliigiinde artislara, dolayisiyla genetik
cesitlilige sebep olmaktadir.

Genel uygulanabilirlikleri, uygulanmalarinin basit olmasit ve genotip
cozlinlirliikleri nedeniyle degisik retrotranspozon markor sistemleri, ¢ok sayidaki
evrimsel ve genetik ¢esitlilik ¢alismalarinda yaygin olarak kullanilmistir (Feschotte vd.
2002; Kalendar ve Schulman 2006; Schulman vd. 2004). Bununla birlikte dnceki yillarda
kullanilan retrotraspozon markor sistemleri tiire Ozgiiydii ve bir tiirde iyi calisan
retrotranspozon bagka bir tlirde kullanishi olamamaktaydi. Bir tiirde retrotranspozon
markor sistemi gelistirebilmek i¢in o tiiriin en azindan retrotranspozon boélgelerine komsu
bolgelerinin dizi bilgisi gerekmekteydi. Bu kisitlayict faktorleri ortadan kaldirmak igin
Kalendar vd. (2010), bitki ve hayvanlarda basarili bir sekilde kullanilabilecek iPBS
cogaltma (Inter Primer Binding Site Amplification) yontemi ad1 verilen yeni bir evrensel
retrotraspozon markor sistemi gelistirmislerdir.
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iPBS metodu PCR ile g¢ogaltilabilecek mesafede birbirine yakin olan LTR
retrotranspozonlarin, ters transkriptaz primer baglanma bolgeleri arasindaki DNA
pargasinin ¢ogaltilmasina dayalidir. Genomun her yerine dagilmalari, genomda yiiksek
kopya sayilarinin olmasi ve kromozomlarin igerisinde genis alana yayilim gostermeleri
nedeniyle retrotranspozonlarin molekiiler markor kaynagi olarak miikemmel potansiyele
sahip olduklar1 bildirilmektedir (Kalendar vd. 2010).

Canlilarin genomunda siklikla tekrarlanan DNA dizileri bulunmaktadir. Basit dizi
tekrarlar1 (SSR -Simple Sequence Repeats) veya mikrosatellitler, 6karyotik genomlara
dagilmis ve ardigik olarak tekrarlanmakta olan 2-6 niikleotid gruplarindan olugsmaktadir
(Yorgancilar vd. 2015). Tekrarlama sayis1 bireyler arasinda degisiklik gdsterebilirken
yiiksek mutasyon degerlerinin tekrarlanma sayilarini etkilemesinden dolayr SSR
belirtegleri yiiksek oranda polimorfizm gdstermektedir (Hemmat vd. 2003). Okaryotik
genoma Ozgiinlik gosteren mikrosatellitlerin =~ kullanmighh  bir  yontem olarak
belirlenmesinde, ko-dominant 6zellik gostermesi, yiiksek derecede polimorfik ve ¢ok
sayida allel iiretebilir olmasi, tekrar etmesi ve otomasyona uygun olmasi, ayni tiir ve
familyaya ait cinsler arasinda transfer edilebilir ve uluslararasi veri tabanlarinin
karsilagtirmasina olanak saglamasi gosterilebilir. SSR primerlerinin bu avantajlari, bitki
tanimlamada diger DNA markorlere (RFLP, RAPD, AFLP vb) gore daha cok tercih
edilmesini saglamistir (Altinbay 2012; Litt ve Luty 1989; Orta 2016). SSR primerlerinin
en Onemli dezavantaji ise yeni primer sentezlenmesinin zor ve maliyetli olmasidir
(Yorgancilar vd. 2015).

2.1. Morfolojik Calismalar

Enginar yetistirme metoduna bagli olarak enginarlarda morfoloji ve biiylime
ozellikleri arasindaki farkliliklar1 inceleyen Salata (2006) bu ¢aligmada, tohumdan elde
edilen fidelerden yetistirilen enginar bitkilerinin dip siirgiinleriyle ¢ogaltilan enginarlara
gore daha erken c¢icek actigini bildirmislerdir.

‘Teorem’ enginar ¢esidinin tohumlarindan seleksiyonla elde ettikleri T3
genotipinin en uygun ekim dikim zamaninin belirlenmesiyle ilgili ¢alisan Tesi ve Lenzi
(2000), erkencilik ve verimin ekim zamani ile dogrudan ilgili oldugunu bildirmislerdir.
En ytiksek verim ile kalitenin 15 Temmuz’da tohum ekimi ve tohumlarin 20 Agustos’ta
sasirtilmasi ile elde edildigini bulmuslardir.

Sekiz adet hibrit enginar ¢esidi ve 2 adet vejetatif yolla ¢ogaltilan enginar
cesidinde GA3 uygulamalarinin erkencilik ve verim iizerine etkileri inceleyen iizere
Calabrese vd. (2000), bu ¢alisma sonucunda, GA3 uygulamalariyla dikimden 97 giin
sonra hasat yapabildiklerini, gesitlere gore 220.000 ile 175.000 adet/ha bas alabildikleri
ve ortalama bas agirli§inin tiim ¢esitlerde 150 g civarinda oldugu bildirilmistir.

Keles ve Eti (2004), mevsimsel sicaklik degisimlerinin ‘Sakiz’ enginarinda,
disicik olusumu, polen kalitesi ve polen iiretim miktarlarina etkilerini incelemis, diisiik
sicaklik ve ani sicaklik ylikselmesi gibi durumlarda disicik gelisimi ile birlikte polen
kalitesinin ve iiretim miktarlarinin olumsuz yonde etkilendigini belirlemislerdir.

Enginar tohumlarinin ¢imlenme kapasitelerini aragtirmak i¢in ¢alisma da bulunan
Vannella vd. (2005), ikisi F1 hibrit, ikisi a¢ik tozlanan olmak tizere toplam 4 farkli ¢esit
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tizerinde g¢alismiglardir. F1 hibrit gesitlerin ¢imlenme kapasitelerinin, agik tozlanan
cesitlerden daha yiiksek oldugunu bunun yaninda sicaklik artisinin ise ¢imlenme
kapasitesini diisiirdiigiinii tespit etmiglerdir.

Arisoy (2005) ‘Sakiz’, ‘Yerli‘, ‘6No’, ‘8No’, ‘Bayrampasa’, ‘Kibris Kara’,
‘Talpiot® ve ‘ISI 2165’ gesit ve genotiplerini kullanarak, enginarlar {izerinde bulunan
stomalarin sayimini ve boyut olgiimleriyle, kromozom sayimi ¢alismasi yapmislardir.
Cesitler arasinda farkli ploidi sonuglart belirlemigler, fakat bu sonuglarin kromozom
sayimlari ile desteklenmesi gerektigi bildirilmistir. Pinelli vd. (2007), tiiriin ayirt edici
ozelliginin yapraklart oldugunu belirtmislerdir.

2.2. Molekiiler Calismalar

1990’11 yillara kadar enginarda tiirler arasi ya da gesitler aras1 farkliliklar: ve
genetik yonden iliskilerini saptamaya yonelik bir ¢alisma yapilmamistir. Bu zamana
kadar da ¢esitler arasindaki genetik iliskileri ve farklilik diizeyleri ayrintili olarak
bilinmiyordu. Stevens vd. (1990), yabani enginarlarda ve Cynara cinsi igerisinde bitkiler
arasindaki farkliliklar1 saptamak i¢in kimyasal markorler kullanmislar; belirtilen
bitkilerdeki poliasetilen miktarlarin1 saptayarak tiirlerin fakliliklarin1 ortaya koymaya
calismiglardir. Yapilan bu calisma sonucunda poliasetilen bakimindan Cynara cinsi
icerisindeki bitkilerde farkliliklarin gdsterilebilecegi belirtmislerdir.

Diinyada farkli molekiiler belirte¢ sistemleri kullanilarak enginar bitkisinde
molekiiler karakterizasyon c¢aligmalar: yiiriitiilmiistiir. Literatiir incelendiginde enginar
genomu ile ilgili molekiiler caligmalar oldukca sinirli sayida kalmistir.

Yapilan ilk c¢aligmalar Amerikan enginar ¢esitleri arasindaki farkliliklarin
belirlenmesi {izerine olmustur. Tivang vd. (1996), calismalarinda vejetatif olarak
cogaltilan ‘Gren Globe’, tohumla ¢ogaltilan ‘Imperial Star’, ‘Big Heart’ ¢esitlerini ve 2
adet 1slah galismalari ile elde edilmis popiilasyonu kullanmislardir. RAPD markor sistemi
ile ¢esit ve genotipler arasindaki genetik farkliliklar1 belirlemek i¢in, 27 adet primer
kullanmiglardir. Yapilan bu caligmayla ‘Gren Globe’ ve ‘Imperial Star’ gesitlerinin
bireyleri arasinda diisik diizeyde RAPD farkliligi goriilirken 1ki adet 1slah
poplilasyonuna ait bitkilerin kendi icerisinde farkliliklarina bakildiginda daha yiiksek
diizeyde oldugu goriilmiistiir. Arastiricilar ‘Gren Globe’ ¢esidi klonlarindan segilen iki
adet 1slah hattinda olusan bazi RAPD bantlarmin ‘Gren Globe’ ¢esidinde olmamasini, bu
denemede kullanilan 5 adet ‘Gren Globe’ ¢esidi bitkilerinin 1slah hatlarini olusturan
klonlarindan se¢ilmemis olabilecegi ya da bu 5 bitkinin 1slah hatlarini olugturan 100 adet
klonun tam bir gostergesi olmadigini belirtmislerdir. Calisma sonucunda RAPD markor
sistemi ile enginar genotiplerinin ayirt edilebilecegi sonucunu ortaya ¢ikarmiglardir.

Lanteri vd. (2001), kiiltiire alinan enginarlar arasindaki farkliliklar1 ele almislar ve
genetik varyasyonun fazla olmasindan dolay: Italyan enginar gen kaynagidaki
genotipleri tanimlamak i¢in c¢esit kavrami yerine tip kavramimi kullanmayi tercih
etmislerdir. Italya’da yaygm yetistiriciligi yapilan ‘Spinoso Sardo’ cesidini bes farkli
bolgeden seg¢misler ve molekiiler yonden incelemek amaciyla, aralarindaki genetik
farkliliklart RAPD markoriinii kullanarak belirlemislerdir. Denemede 20 primer
kullanmiglardir. Bunlar igerisinde OPA18, OPB10, OPAF07, OPAG03 ve OPAG10
primerleri, yapilan PCR sonucunda polimorfik bant olusturmazken, OPAF04, OPAG11
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ve OPAGI12 primerleri, bireyler arasinda en iyi polimorfik bantlar1 ortaya ¢ikarmistir.
Aragtiricilar  denemelerinde toplam 118 polimorfik bant elde etmislerdir. PCR
analizlerinde elde edilen bantlarin her zaman tekrarlanabilir oldugunu belirtmislerdir.
Olusturulan toplam 118 RAPD markorinin yalniz 2 tanesi biitiin popiilasyonda kendini
gosterirken, 22 tanesi popiilasyonlarin birkaginda kendini géstermistir, biiylik gogunlugu
olusturan 94 markor ise tiim popiilasyonlarda farklilik gostermistir. Popiilasyonlardaki
genetik farklilik incelendiginde, Usini ve Tratalias bdlgelerine ait popiilasyonlarda
yuksek degerlerde genetik farklilik belirlenirken, Samassi ve Tratalias popiilasyonlari
arasindaki genetik farklilik daha diisiik diizeylerde bulunmustur.

Bir baska calismada ise Italya’da enginar cesitleri ve yabani enginarlar arasindaki
farkliliklarin  belirlenmesinde RAPD yontemi kullanilmisgtir (Sonnante vd. 2002).
Sonnante vd. (2002) Italya’da 32 adet kiiltiir enginar cesidi, 2 adet kiiltiirii de yapilan
yabani enginar ¢esidi (Cynara cardunculus var. altilis L.) ile 3 adet yabani enginar
(Cynara cardunculus var. cardunculus L.) genotiplerinin RAPD ydntemi ile molekiiler
farkliliklarini incelemislerdir. RAPD ¢alismasinda 18 adet random primer kullanilmistir.
Kullanilan primerler sayilar1 3 ile 10 arasinda degisen bantlar ortaya ¢ikarmislardir.
Olusan RAPD firiinlerinde toplam 113 bant sayilmis ve bunlardan 69 (%61) bant
genotipler arasinda polimorfik olarak bulunmustur. Arastirmacilar caligmalarinda
kullandiklar1 “Violetto di Toscana’, ‘Spinoso Sardo’, ‘Romanesco’ ve ‘Green Globe’
cesitlerinde de cesitler arasindaki molekiiler farkliliklar1 belirlemek amaciyla RAPD
teknigi kullanmiglardir. PCR analizlerinde her ¢esitten 5 adet bitki kullanmislardir. RAPD
analizlerinde elde ettikleri sonug, ¢esit i¢indeki bitkiler arasinda farkliliklarin olmadigini
gbstermistir. Istatistik analizleri ile denemeye alman tiim genotipler birlikte
degerlendirmeye alindiginda 2 adet genotipik ana kiime ortaya ¢ikmustir. {1k kiimede tiim
kiiltir enginarlart ile kiiltiirii yapilan Cardunculus cinsine ait genotipler bulunurken, diger
kiimede ise yabani enginar genotipleri yer almistir. Ayni ¢calismada Tiirk enginar ¢esitleri
olan ‘Sakiz’ ve ‘Bayrampasa’ ¢esidi de yer almistir. Elde edilen RAPD bulgularina gore
‘Sakiz’ ¢esidi Spinoso grubunda yer alirken, Bayrampasa c¢esidi ise hi¢bir grupta yer
almayarak grup dis1 kalmstir.

Mikrosatellite veya basit dizi tekrarlart (SSR) markorleri ko-dominant ve yiiksek
derecede polimorfik 6zellik gostermesinden dolay1t RAPD sistemine gore belli avantajlara
sahiptir. Acquardo vd. (2003), 15 kiiltiir enginar ¢esidinde (Cynara scolymus L. var.
scolymus) 9 adet mikrosatellit lokusu izole etmislerdir. Elde edilen mikrosatellit lokuslari
enginar ¢esitleri arasinda test edilmis, kiiltiir gesitleri arasinda mikrosatellit markarlerin
2 ile 6 adet allel meydana getirirken, yabani enginarlarda ise 1 ile 3 arasinda allel meydana
getirdigi gozlenmistir.

Felice vd. (2016), kiiltiir ve yabani tiirler arasindaki genetik varyasyonu
degerlendirmek i¢cin 10 mikrosatellite belirteci kullanilmistir. Spesifik molekiiler
belirtegler, oOzelliklerin kiiltiir ve yabani enginar tiirlerinde etkili bir sekilde ice
aktarildigin1 gosterir. Kiime analizi ile, 30 genotipin tiimiinii ayirt etmis ve kiiltiir ile
yabani tiirleri farkli gruplarda siniflandirmiglardir. PCoA analizinden elde edilen sonuglar
ile enginar genotipinin daha yiiksek sayida benzersiz alel i¢cerdigini gostermislerdir.

Lanteri vd. (2006), enginarin (Cynara cardunculus var scolymus L.) ilk genetik
haritalarini, iki yonlii olarak test ¢apraz stratejisi ile olusturuldugunu sunmuslardir. Geg
olgunlasan, dikensiz tip ve erken olgunlasan dikenli tip arasinda 94 bireylik bir F1 esleme

10



KAYNAK TARAMASI S. SENCOPUR

popiilasyonu olusturmuslardir. 30 AFLP, 13 M-AFLP ve 9 SSAP primer kombinasyonu
sirasiyla 352, 38 ve 41 polimorfik markor olarak se¢mislerdir. 32 mikrosatellit primer
cifti test edilmis, bir veya diger ebeveynde tanimlanmis 12 heterozigot lokus oldugu ve 7
tanesi, her iki ebeveynde de ayrildigindan tamamen bilgilendirici oldugunu
belirtmislerdir. Tiim SSR lokuslari baglanti analizine dahil edilmistir. Olusturulan
haritalar, tarimsal olarak ilgili 6zelliklerin haritalanmasi i¢in bir temeli sagladigi, daha
sonra bu tiirlerde bir isaret¢i destekli seleksiyon yetistirme stratejisinin uygulanmasinin
yolunu agacagini bildirmislerdir.

Acquadro vd. (2009), 22 adet Cynara cardunculus genotipinde toplam 208 allel
amplifiye eden 61 yeni mikro uydu lokusunun izolasyonunu bildirmislerdir. Bunlardan
51'1 baglant1 analizi i¢in bilgilendiri, 39'u mevcut diinya enginar genetik haritalarinda
isaret yogunlugunu artirmak i¢in kullanilmistir. Genlerle iliskili 22 lokusun sekans
analizi, 9'un kodlama sekansi i¢inde yer aldigini, tekrarlayan alanin muhtemelen DNA
baglanmasinda veya protein-protein etkilesimlerinde yer aldigin1 géstermislerdir.

Sonnante vd. (2008), enginar genomunda ¢esitli yaklasimlar kullanilarak 24
mikrosatellit markor seti tamimlamislardir. Bir genomik kiitiiphaneden, 14 SSR
markoriini elde etmisler, diger 10 tanesini de gen intron / UTR bdlgelerinden veya diger
tirlerden elde etmislerdir. Allelik varyasyon, Cynara Cardunculus 6rneklerinde ve diger
yabani Cynara genotiplerinde puanlanmistir. 23 polimorfik lokus i¢in, 135'i enginar
birincil gen havuzunda ve kalanlar diger Cynara tiirlerinde olmak iizere toplam 165 allel
puanlanmistir. Bazi alel kombinasyonlar1 enginar gesitlerini tanimlayabildigini, diger
aleller ise belirli gruplara 6zel oldugunu bildirmislerdir.

IPBS primerleri ile enginar (Cynara scolymus L.) genotipinde yapilmis heniiz bir
calisma bulunmamaktadir. Ancak farkl tiirler ile yapilan ¢aligmalara baktigimizda;

Bonchev vd. (2019), Helianthus, Echinaceae, Tagetes, Tithonia ve Verbesina
cinslerini inceleyerek Asteraceae familyasindaki genetik varyasyon ve intergenerik hibrit
dinamikleri degerlendirmek icin retrotranspozon bazli markor yontemi ara primer
baglanma siteleri (iPBS) kullanmistir. Iki se¢ilmis iPBS primeri (2222 ve 2224), sirasiyla
%44.8-%93.3 (ortalama% 70) ve %85.7-%100 (ortalama% 89.5) araliginda intergenerik
polimorfizm saptamustir. iPBS markoérleri, Helianthus gesitleri arasinda (%35,7 ve%19,1)
ve ayni zamanda tek melezin ayr1 ayri nesiller arast melezleri (%28,6 ve %40) arasinda
tiir i¢1 dlizeyde genetik ayrima izin verdigini belirtmislerdir. Helianthus un nesiller arasi
melezlerinde sirasiyla iPBS markorlerinin ve ebeveyn genomlarinin kalitimi, esas olarak
yabani tlirlerin menseli markorlerin rastgele olmayan bir sekilde ortadan kaldirilmas: ve
Helianthus'a 6zgli markdrlerin tercihli kalitimi ile kendini gdstermistir. Bu tiir bir
dengesizlik, LTR elemanlarin1 iceren genomik yeniden yapilanmayi1 kanitlamaktadir.
Sonu¢ olarak, iPBS yontemi, Asteraceae germplazmlarinin genetik ¢esitliliginin
degerlendirilmesi i¢in gilivenilir bir yaklasim ve aygigegi ve ilgili tiirlerin 1slah
uygulamalarinda kullanim i¢in bir perspektif olarak durmakta oldugunu bildirmislerdir.

Vanijajiva vd. (2020), genetik ¢esitliligi belirlemek i¢in, Tayland'in farkli
bolgelerinden toplanan 96 Asteraceae familyasina ait Cissampelopsis tiiriinde
retrotranspozon (IPBS) sistemini kullanmuslardir. Varlik / yokluk karakterleri olarak
toplam 120 iPBS bandi puanlanarak, UPGMA ve PCoA analizlerinden elde edilen
sonuglar ile, C. corifolia ve C. volubilis'in farkli tiirler oldugunu gostermislerdir. C.
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volubilis popiilasyonlari arasindaki ve igindeki genetik ¢esitlilik ve genetik farklilagsma
C. corifolia'dan daha yiiksek oldugunu bununla birlikte her iki tiiriin Molekiiler Varyans
(AMOVA) analizi, popiilasyonlar i¢indeki genetik varyans degerinin, her tiiriin
popiilasyonlar1 arasinda oldugundan daha yiiksek oldugunu gdstermislerdir. ki
Cissampelopsis tiirli arasindaki toplam ¢esitlilik ve popiilasyon farklilasma
seviyelerindeki farkliliklar, Cissampelopsis popiilasyonlarinin genetik yapisinin bolgesel
dagilimla uyumlu oldugunu gostermistir. Bu ¢aligma ile genetik ¢esitlilik ve yapisini
tahmin etmek i¢in iPBS isaretleyici sisteminin etkinligini gostermislerdir.

Ali vd. (2019) calismasinda, Asteraceae familyasina ait Aspir (Carthamus
tinctorius L.) bitkisinin, 13 iPBS-retrotranspozon markorii kullanilarak 28 farkli tilkeden
gelen 131 aspir girisinin genetik cesitliligini ve popiilasyon yapisint arastirmay1
amaglamistir.  275'1t  (%93,22) polimorfik bulunan toplam 295 i1PBS bandi
gbzlemlemislerdir.

Enginarda diinya ve ililkemizde genetik genetik calismalar diger sebzelere oranla
nispeten smirli kalmistir. Islah ¢alismalarinin hizlanmasi ve 1slah ¢alismalaria yon
verilmesi ac¢isindan molekiiler calismalar 6nem arz etmektedir. Yabani ve Kkiiltiir
genotipleri arasindaki benzerlik ve farkliliklarin ortaya ¢ikarilmasi ileride yapilacak 1slah
calismalarinda kullanilacak genetik materyali tanimlanmasi agisindan 6nemlidir.

Bu c¢alismada Akdeniz ve Ege bdlgesinden toplanilarak yabani enginar ve

yetistiriciligi yapilan kiiltiir ¢esitlerinin SSR ve iBPS primerleri ile molekiiler
karakterizasyonu yapilarak benzerlik ve farkliliklar1 belirlenmeye ¢alisilmistir.
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3. MATERYAL VE METOT
3.1. Materyal

Calisma materyali olarak Ege ve Akdeniz Bolgesinin farkli lokasyonlarindan
2019-2020 yil1 Haziran-Eyliil doneminde 21 yabani enginar ve 24 kiiltiir enginar gesiti
toplanmustir.

Farkli lokasyonlardan toplanan yabani enginar genotiplerinin lokasyonlar ile
ilgili bilgiler Cizelge 1.1°de verilmistir.

Cizelge 1.1. Yabani enginar genotiplerinin lokasyonlar1

No | Kod ad1 | Bolge Adi Enlem Boylam Yiikseklik
1 WILD1 | Bademagaci 1- | 37°13'13.09"N | 30°28'37.09"E | 795 m
Antalya
2 WILD 2 | Bademagac12- | 37°13'13.89"N | 30°28'37.89"E | 795 m
Antalya
3 WILD 3 | Bucak 1- Burdur | 37°18225.02"N | 30°23"27.09"E | 801 m
4 WILD 4 | Bucak 2- Burdur | 37°17'01.39"N | 30°29'27.38"E | 790 m
5 WILD 5 | Acipayam- 37°23'30.76"N | 29°24'17.92"E | 866 m
Denizli
6 WILD 6 | Ketelle - 36°52'38.57"N | 30°26'11.87"E | 1109 m
Antalya
7 WILD 7 | Buruncu-Mugla | 37°10'30.36"N | 28°24'42.81"E | 623 m
8 WILD 8 | Bolmepinar- 37°04'03.25"N | 29°47'19.81"E | 1406 m
Burdur
9 WILD 9 | Yeltenl- 37°10'49.66"N | 30°19'11.14"E | 872 m
Antalya
10 | WILD Yelten2- 37°11'23.28"N | 30°15'01.93"E | 969 m
10 Antalya
11 | WILD Geyikbayiri1- 36°52'41.79"N | 30°28'22.84"E | 552 m
11 Antalya
12 | WILD Feslikan Yaylasi | 36°51'31.36"N | 30°24'33.46"E | 1548 m
12 2
13 | WILD Feslikan Yaylast | 36°51'34.75"N 30°25'55.08"E | 1451 m
13 1
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Cizelge 1.1.’in devanu

14 WILD 14 Akdeniz 36°53'45.14"N | 30°38'49.96"E | 32 m
Universitesi-
Antalya

15 WILD 15 | Giindogdu- | 36°49'54.01"N | 36°16'57.31"E | 24 m
Antalya

16 WILD 16 Isparta 37°51'40.92"N | 30°23'39.36"E | 859 m

17 WILD 17 Mugla- Kale | 37°18'43.49"N | 28°42'41.24"E | 505 m
yolu-Mugla

18 WILD 18 | Cavdir- 37°11'56.59"N | 29°37'39.48"E | 1079 m
Burdur

19 WILD 19 | Serinhisar- 37°36'33.66"N | 29°1625.21"E | 983 m
Denizli

20 WILD 20 Tavas - | 37°31'49.42"N | 29°02'02.14"E | 906 m
Denizli

21 WILD 21 Kas- 36°15'16.69"N | 29°46'11.34"E | 450 m
Antalya

Ege ve Akdeniz Bolgesinin farkli lokasyonlarindan toplanan yabani
enginarlardan; Bademagacil, Bademagaci2, Bucakl, Bucak2, Acipayam, Ketelle,
Buruncu, Bélmepinar, Yeltenl, Yelten2 (WILD1, WILD2, WILD 3, WILD 4, WILD 5,
WILD 6, WILD 7, WILD 8, WILD 9, WILD 10) genotiplerinin bas, gévde ve tohum
gorselleri asagida verilmistir (Sekil 3.1). Geyikbayiril, Feslikan Yaylasi 2, Feslikan
Yaylas1 1, Akdeniz Universitesi, Giindogdu, Isparta, Mugla- Kale yolu, Cavdir,
Serinhisari, Tavas, Kas genotiplerinin ise bulunduklar1 lokasyondan gorselleri verilmistir
(Sekil 3.2).
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l Bademagaci 1
Bademagaci 2

BUCAK 1

Bucak 2

=

c) d)
Sekil 3.1. Tohumlar1 alinan yabani enginarlarin yetistigi bolgedeki yapisal formunun, bag
ve tohumlarinin yer aldigi gorseller; a)WILD 1, b)WILD 2, ¢c)WILD 3, d)WILD 4,
e)WILD 5, f)WILD 6, g)WILD 7, h)WILD 8, ny)WILD 9, i)WILD 10
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Acipayam

Ketelle

Bolmepmar
Burunc

9) h)
Sekil 3.1.°in devami
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Sekil 3.1.°in devami

Farkli lokasyonlardan toplanan ve taze yaprak ornekleri alinan yabani enginarlardan
WILD 11, WILD 12, WILD 13, WILD 14, WILD 15, WILD 16, WILD 17, WILD 18,
WILD 19, WILD 20, WILD 21 genotiplerinin yetistigi bolgedeki yapisal formlart Sekil
3.2°de verilmistir.
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Sekil 3.2. Taze yaprak ornekleri alinan yabani enginarlar, a)WILD 11, b)WILD 12,
C)WILD 13, d)WILD 14, e)WILD 15, f)WILD 16, g)WILD 17, h)WILD 18, )WILD 19,
WILD 20, j)WILD 21
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Farkl1 genotiplere ait olan kiiltiir enginar listesi Cizelge 1.2.°de verilmis ve 6rnek
kiiltiir enginarlar gosterilmistir (Sekil 3.3).

Cizelge 1.2. Kiiltiir enginar genotiplerinin listesi

No | Kod ad1 | Cesit No | Kod ad1 | Cesit | No | Kod ad1 | Cesit Ad1
Adr Adr

22 | SAKZ1 | Sakiz 31 |CLTR2 |Ticari |40 | CLTR8 | Tasagil

23 | SAKZ 2 | Sakiz 32 |CLTR3 |Ticari |41 |CLTR9 | Finike
24 | SAKZ 3 | Sakiz 33 |CLTR4 |Ticari |42 | CLTR 10 | Manavgat
25 | SAKZ 4 | Sakiz 34 | CLTR5 |Ticari |43 | CLTR 11 | Geyikbayiril

26 | CLTR 14 | Izmir 35 | CLTR6 | Ticari |44 | CLTR 12 | Geyikbayiri2

27 | CLTR15 | Doéseme |36 | TRKL1 | Bursa |45 | CLTR 13 | Geyikbayiri3
alt1

28 |BYRP1 |Bayram |37 | HBRT1 | Hibrit
pasa

29 |BYRP2 | Bayram |38 | HBRT 2 | Hibrit
pasa

30 | CLTR1 | Ticari 39 | CLTR7 | izmir

Sekil 3.3. Ornek kiiltiir enginarlar
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Yirtitiilen bu calismada 6 adet SSR ve 10 adet iPBS primeri ile analizler
yapilmistir. Albaladejo vd. (2010) tarafindan gelistirilmis 10 SSR primer ¢ifti Cizelge
1.3.’de verilmistir.

Cizelge 1.3. Calismada kullanilan SSR primerlerinin listesi

Lokus Ad1 Primer dizilimi (5°-3”)
Cs1-SST F: AAG CAC AACTGG ATCCATTC

R: AAA TAT AAT CTC ACA AGT GGA
CsPal01 F: TTC GGA GCT ACCTCT CACC

R: AAT TTA GAT TGA AAT CGT ATG AGG A
CsPal02 F:GAATTG GGT TTAGGT AGATTG AGT G

R:TGGCTGCTCTTG TTG CTG AAT GTG
CsPal03 F:ACTTGCCTT CTCTTG TGC CTACCT

R: TCC GCAACCATTCTCTTC ACC TCA
CDAT-01 F: AAT GAA GGA AGC ACAACTG

R: CGG AAT CAT GCT AAC CAT A
CDAT-02 F: GCG CTG CAAAGT TATTT

R: TGAGTT CTT AAT CATCATCTTC

Calismada kullanilan ve Kalender vd. (2010) tarafindan gelistirilmis 1PBS
primerlerinin listesi Cizelge 1.4’te verilmistir. iPBS primerleri belirlenirken, 30 primer
arasinda tarama yapilmis ve en fazla polimorfizm gdsteren 10 primer belirlenmistir.

Cizelge 1.4. Calismada kullanilan iPBS primerlerinin listesi

Primer Primer Primer Dizilimi (5°-3°)
No Kodu

1 2272 GGCTCAGATGCCA
2 2076 GCTCCGATGCCA

3 2080 CAGACGGCGCCA

4 2085 ATGCCGATACCA

5 2378 GGTCCTCATCCA

6 2393 TACGGTACGCCA

7 2273 GCTCATCATGCCA
8 2279 AATGAAAGCACCA
9 2382 TGTTGGCTTCCA
10 2391 ATCTGTCAGCCA
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3.2.Metot
3.2.1. Tohumlarin cimlendirilmesi

Farkli lokasyonlarinda ve rakimda yetisen enginar genotiplerinin bazilarinda
toplama doneminde taze yaprak bulunamadigi i¢in tohumlari alinarak ¢imlendirilmis ve
elde edilen fidelerden alinan taze yapraklardan DNA izolasyonu yapilmistir.
Cimlendirilmeden once belirlenen genotiplerden elde edilen tohumlarin sayisina ve
agirhigma bakilmistir (Cizelge 2.1). Yabani enginar genotiplerinden Bademagacil,
Bademagaci12, Bucakl, Bucak2, Acipayam, Ketelle, Buruncu, Bolmepinar, Yeltenl,
Yelten2 genotiplerinin bag kismindan elde edilen tohumlar +2°C’de, keselerde muhafaza
edilmistir. Oda sicakliginda viyollere ekilmis ve ¢gimlenen tohumlardan elde edilen taze
yapraklar DNA izolasyonu i¢in alinmistir. Gelisim gosteren genotipler yeterli biiyiiklige
eristiklerinde 2:1 oraninda torf-perlit karisimi olan siyah torbalara alinmistir. Tohum
ekim siireci Sekil 3.4’de verilmistir.

Cizelge 2.1. Yabani genotiplerin tohumlarin sayis1 ve agirhigi

Kod ad1 | Bolge Adi Tohum Sayisi Tohum agirhg
(ar)

WILD1 Bademagaci 1- Antalya 250 1,809
WILD 2 | Bademagaci 2- Antalya 250 1,744
WILD 3 | Bucakl- Burdur 325 6,815
WILD 4 | Bucak2- Burdur 760 7,718
WILD 5 | Acipayam- Denizli 670 6,852
WILD 6 | Ketelle- Antalya 570 4,215
WILD 7 | Buruncu- Mugla 1010 31,212
WILD 8 | Bolmepinar- Burdur 1295 17,138
WILD 9 | Yeltenl- Antalya 1252 15,805
WILD 10 | Yelten2- Antalya 1535 26,234
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Akl \

s e

Sekil 3.4. Tohumlarin ekim siireci
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3.2.2. Genomik DNA izolasyonu

Farkli lokasyonlardan toplanan ve -20°Cde muhafaza edilen yaprak 6rneklerinden
CTAB protokoliinde (Cizelge 3.1) belirtilen asamalar izlenerek DNA 1zolasyonu
yapilmistir. (Doyle and Doyle, 1990). Yaprak ornekleri (100mg) 0,5 ml ekstraksiyon
¢ozeltisi (%2 CTAB, EDTA 20mM, Tris-Cl 100mM, NaCl 1.4M, %0,2 merkaptoethanol)
ile muamele edilerek, havan yardimiyla ezilip ve 65°C’de 1,5 saat bekletilmistir. Daha
sonra 500 pl kloroform-isoamyl alkol (24:1) eklenerek, tiipler alt {ist edilerek karistirilip
ve 13000 rpm’de 20 dakika santrifiij edilmistir. Ustteki s1v1 kistmdan 150 pl (siipernetant)
temiz tiipe alinarak iizerine 2/3 hacim izopropanol eklenmis ve —20°C de bir gece
bekletilmistir. Ertesi giin 20 dakika 13000 rpm santrifiijden sonra sivi kisim bosaltilmis
ve ¢Okeltinin tizerine 150 pl yikama soliisyonu (%70 etanol) eklenerek tekrar santrifiij
yapilmistir. Sivi kisim bosaltilarak pellet oda sicakliginda 30 dakika kurutmaya
birakildiktan sonra tiiplere 100 pl saf otoklavlanmis su eklenmis ve ornekler -20°C’de
muhafaza edilmistir. DNA 6rnekleri %1°lik agaroz jelde yiiriitiilerek kalite ve miktarlar
kontrol edilmistir.

Cizelge 3.1. CTAB protokolii bilesenleri

Bilesenler Buffer Son Hacim
Konsantrasyonlari

NaCl 1.4M 280 ml

Tris-HCL PH:8 1000mM 100 ml

EDTA PH:8 20 mM 40 ml

CTAB % 2 209

Beta- % 0.2 2ml

merkaptoethanol

Toplam 1000 ml

Tiim genotiplerin genomik DNA izolasyonu yapilmistir ancak kalitesi diisiik olan
ve PCR reaksiyonlarinda kaliteli iiriin vermeyen genotipler (WILD1, WILD2, WILD3,
WILD4, WILD5, WILD6, WILD7, WILD9, WILD10, WILD14) tespit edilmis ve bu
genotiplerin DNA izolasyonlari spin-kolum ile tekrar yapilmistir (Sekil 4.2).

Spin kolum ile yapilacak DNA izolasyonu i¢in taze yaprak ornekleri (100mg) 0,5
ml ekstraksiyon ¢ozeltisi (%2 CTAB, EDTA 20mM, Tris-Cl 100mM, NaCl 1.4M, %0,2
merkaptoethanol) ile seramik havan ile ezilmis ve 65°C’de 10-15 dk bekletilmistir. Daha
sonra 600 pl kloroform-isoamyl alkol (24:1) eklenerek, tiipler alt st edilerek
karistirilmasi saglanmis ve santrifiij yapilmistir. Ustteki sivi kistm koluma alinarak,150
ul sivi kisim igin 60 pl NSB (Cizelge 3.2) eklenerek koluma aktarilmis ve santrifiij
yapilmistir. Alta inen sivi bosaltilip ve taze hazirlanmis 600 pl yikama soliisyonu
(CWA+%70 ethanol) (Cizelge 3.3) koluma eklenerek tekrar santijiij yapilmistir. Yikanan
stv1 bosaltildiktan sonra bos bir sekilde 120000 rpm’de 5 dk boyunca santrijiij yapilarak,
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kolum yeni eppendorfun iizerine alinmigtir. Uzerine 115 pl su eklenerek ve 2 dk
bekletilmis ve santrifiij yapilmistir. DNA 6rnekleri %1 ‘lik agaroz jel de yiirtitiilmiistiir.

Cizelge 3.2. NSB (Neutralization Solution) bilesenleri

Bilesenler Buffer Son Konsantrasyonlari
Guadine Hydrochloride 4.09 M
Potassium Acetate 0.759 M
Glacial Acetic Acid 2.12 M

Cizelge 3.3. CWA (Column Wash Solution) bilesenleri

Bilesenler Buffer Son Hacim
Konsantrasyonlari

Potassium Acetate 162.8 mM 500 ml

Tris-HCI PH:8 22.6 mM 500 ml

EDTA PH:8 0.159 mM 500 ml

CWA 20 ml

Ethanol %95 35 ml

3.2.2. SSR analizleri

SSR- PCR reaksiyonlarinda Schuelke (2000) tarafindan optimize edilmis PCR
protokolii uygulanmistir. PCR karisiminda 30ng DNA 1 X pcr buffer i¢cin 0.2 mM dNTP,
1 unit Tag DNA polimeraz 1.5 mM MgCI2 0.2uM reverse ve forward primerler
kullanilmistir. Forward primerin 5° ucuna 5’- GGA AAC AGC TAT GAC CAT -3’ baz
dizisi eklenerek sentezlenmis ve IRD- 700 ya da IRD- 800 ile isaretlenmistir. SSR igin
gerekli PCR protokolii Cizelge 3.4’te verilmistir.

Cizelge 3.4 SSR PCR dongii asamalari

Asamalar Sicakhk Siire Dongii Sayisi
Baslangi¢ Denetiirasyon 94YC 4 dk 1
Denetiirasyon 94YC 30sn 30
Primer Baglanmasi 50-60YC 30 sn 30
Zincir Uzamast 72VC 1dk 30
Son Dongii 72VC 10 dk 1
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SSR iiriinlerinin ayrigtirilmasi %6.5’luk polyakrilmait jel kullanilarak yapilmis ve
25 cm’lik cam plakalar kullanilmistir. Camlar dikkatli sekilde saf su ile yikanip kurumasi
saglanmigtir. 25 ml jel matriksi hazirlanip (Cizelge 3.5’te verilen miktarlarda) tizerine
amonyum persiilfat ve temed eklenerek siringa yardimiyla cam plakalar arasina enjekte
edilmistir (Cizelge 3.6).

Taraklar yerlestirildikten sonra yaklasik 45 dk veya 1 saat polimerize olmasi
beklenmistir. PCR {iriinleri yiiklemeden once formamit igeren ylikleme tamponu
eklenerek 95°C’de 5 dk denatiire edildikten sonra buzun tiizerine alinmustir. SSR
primerleri ile elde edilen PCR {iriinleri %6.5’luk poliakrilamit jelde 1500 Volt ve 45°C’de
yuritilmiistir ve Licor- IR2 4200 (LI-COR Biosciences) cihazinda goriintiilenmistir.

Cizelge 3.5. Licor jel matriks bilesenleri

Jel Matriks (500ml) % 5.5 %6.5
% 40 Akrilamid + BIS (19:1) 68.75 ml 81.25 ml
TBE (10X) 50 ml 50 ml
Ure (7 M) 210 ¢ 210 g

Cizelge 3.6. Poliakrilamid jel bilesenleri

Poliakrilamid jel bilesenleri 25 ¢cm cam i¢in
%10 luk APS 243 ul

Temed 17 ul
Akrilamid jel matriks 25 ml

3.2.3. iPBS analizleri

iIPBS PCR reaksiyonlarinda Kalender vd. (2010) gelistirmis olduklar1 protokol
uygulanmistir. PCR reaksiyonu i¢in; yaklasik 20 ng DNA, 10 pmol primer, 200ul dANTP
(0,2Mm), 1.5 pl (10X) buffer, 1 unit Taq DNA polimeraz enzimi igeren PCR karigimi1
kullanilarak Cizelge 3.7°de verilen PCR dongiisii uygulanmigtir. PCR iiriinleri %2’lik
agaroz jelde elektroforezde yiirtitiilerek ayrigtirilmistir.

Cizelge 3.7. iPBS PCR dongii asamalari

Asamalar Sicakhik Siire Dongii
Sayisi
Baslangi¢ 95YC 3 dk 1
Denetiirasyon
Denetiirasyon 94vC 30 sn 35
Primer Baglanmasi 55UC 30 sn 35
Zincir Uzamasi 72VC 2 dk 35
Son Déngii 72VC 5 dk 1
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3.2.4. Molekiiler verilerin degerlendirilmesi

SSR ve iPBS PCR iiriinlerinin yiiklemeleri tamamlandiktan sonra elde edilen jel
goriintiileri bant varliginda 1, yoklugunda 0, net goriilmeyen bantlar ise 999 olarak
skorlanmistir. Elde edilen veriler NTSYS (Numeracal Taxonomy Multivariate Analysis
System, NTSYS-pc version 2.1 Exeter Software, Setauket, N.Y. USA (Rohlf 1993))
bilgisayar paket programi kullanilarak analiz edilmistir. UPGMA (Unweighted Pair-
Group Method With Arithmetic Average) metodu ile benzerlik matriksi olusturulmustur.
Elde edilen benzerlik matriksi kullanilarak UPGMA metodu ile dendrogramlar
olusturulmustur. Alki ve ii¢ boyutlu grafik iizerinde bireyler arasindaki mesafeleri
gosteren Temel Bilesenler Analizi (PCA: Principle Component Analizi) ayni program
kullanilarak Jaccard benzerlik matrikisi kullanilarak olusturulmustur.Bunun i¢in SIMINT
modiili segilerek eigen vektorleri hesaplanmist ve PROJ modiilii kullanilmistir. SSR ve
iPBS verilerinden elde edilen benzerlik indeksleri arasindaki korelasyon Mantel
kofenetik korelasyon testi (Mantel, 1967) yapilarak hesaplanmistir.
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4. BULGULAR VE TARTISMA

4.1. Molekiiler Bulgular ve Tartisma
4.1.1. Genomik DNA izolasyonu

Izole edilen DNA’larim kalitesi ve yaklasik miktarlarini belirlemek i¢in %1,5luk
agaroz jelde yuritilmistiir. Jel goriintiisti Sekil 4.1°de verilmistir.

1 2 3 4 56 7 8 9101132131415 161731819 20 21 22 23

Coe Wl

| ad
24 2526 27 28293031 32 3334 35 3637 38 39 40414243 44 45 46

47 48 4950 51

Sekil 4.2. Spin kolum ile DNA izolasyonu yapilan genotipler (WILD1, WILD2, WILD3,
WILD4, WILD5, WILD6, WILD7, WILD9, WILD10, WILD13)

4.2.2. iPBS analizleri

Bu ¢aligmada, 45 genotip arasindaki genetik iliskiyi belirlemek i¢in 10 adet iPBS
primeri kullanilmistir ve 198 toplam bant elde edilmistir. Bu bantlardan 140 tanesi
polimorfik bulunmustur. En fazla polimorfik bant sayis1 2393 kodlu primer ile 20 allel ve
en diisiik polimorfik bant sayis1 2080 kodlu primer ile 9 allel olarak skorlanmustir.
Ortalama toplam bant sayis1 19,8 iken ortalama polimorfik bant sayist 14 olarak
hesaplanmistir. Yapilan analizler sonucunda elde edilen toplam ve polimorfik bant
sayilar1 Cizelge 4.1’de, 6rnek jel goriintiileri Sekil 4.3’te verilmistir.
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Yabani ve kiiltiir genotipleri arasindaki polimorfik bant sayilar1 ayri olarak
Cizelge 4.2 ve Cizelge 4.3‘te verilmistir. Yabani genotiplerde toplam 117 bantin 103’1
(%70,70) polimorfik olarak tespit edilmistir. Buna gore yabani genotipler arasinda en
fazla polimorfik bant 2393 ve 2085 kodlu primer ile 14 allel olarak skorlanmistir. Kiiltiir
genotipleri arasinda ise 81 bantin 37’si (%45,67) polimorfik bulunmus ve en fazla
polimorfik bant sayis1 2393 ve 2076 kodlu primerlerde 6 allel seklinde skorlanmuistir.

Cizelge 4.1. iPBS primerlerine ait toplam bant sayisi, polimorfik bant sayisi ve
polimorfizm oranlari

Primer Polimorfik Toplam bant| % Polimorfizm Bant
bant sayisi sayis1 Bayukluga (bp)

2076 19 24 79,16 150-1200 bp
2080 9 15 60 300-600 bp
2085 18 22 81,18 220-1000 bp
2273 11 18 61,11 250-1300 bp
2276 15 23 65,21 250-1750 bp
2275 13 20 65 300-1000 bp
2378 13 21 61,9 250-1800 bp
2382 7 10 70 250-800 bp
2391 15 21 75,42 125-1000 bp
2393 20 24 83,33 290-700 bp

Toplam 140 198

Ortalama 14 19,8

Cizelge 4.2. Yabani enginarlarinin iPBS primerlerine ait toplam bant sayisi, polimorfik

bant sayis1 ve polimorfizm oranlari

Primer Polimorfik Toplam bant| % Polimorfizm Bant
bant sayisi sayisl Buyikligi (bp)

2076 13 14 92.85 150-1200 bp
2080 8 10 80 300-600 bp
2085 14 14 100 220-1000 bp
2273 11 13 84.61 250-1300 bp
2276 11 13 84.61 250-1750 bp
2275 6 8 75 300-1000 bp
2378 10 13 76.92 250-1800 bp
2382 6 7 85.71 250-800 bp
2391 10 11 90.90 125-1000 bp
2393 14 14 100 290-700 bp

Toplam 103 117

Ortalama 10,3 11,7
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Cizelge 4.3. Kiiltiir enginarlarinin iPBS primerlerine ait toplam bant sayisi, polimorfik
bant sayis1 ve polimorfizm oranlari

Primer Polimorfik Toplam bant| % Polimorfizm Bant
bant sayisi sayis1 Bayukluga (bp)

2076 6 10 60 150-1200 bp
2080 1 5 20 300-600 bp
2085 4 8 50 220-1000 bp
2273 0 5 0 250-1300 bp
2276 4 10 40 250-1750 bp
2275 7 12 58,33 300-1000 bp
2378 3 8 37,5 250-1800 bp
2382 1 3 33,33 250-800 bp
2391 5 10 50 125-1000 bp
2393 6 10 60 290-700 bp

Toplam 37 81

Ortalama 3,7 8,1

Ali vd. (2019), 131 aspir (Carthamus tinctorius L.) bitkisinin, 13 iPBS-
retrotranspozon markorii kullanilarak genetik gesitliligini ve popiilasyon yapisini
arastirmay1 amagladiklar1 ¢alismalarinda 275" polimorfik olam tizere toplam 295 iPBS
bandi elde etmislerdir .Bizim c¢alismamizda ise 10 iPBS-retrotranspozon markori
kullanilarak 45 kiiltiir ve yabani enginar genotipinde toplam 198 bant elde edilmis ve
bunlardan 140 tanesi polimorfik bulunmustur. Vanijajiva vd. (2020), genetik c¢esitliligi
belirlemek i¢in, Tayland'in farkli bolgelerinden toplanan Asteraceae familyasina ait 96
Cissampelopsis tiirtinde iPBS markorsistemini kullanmiglar ve toplam sayisini 120 olarak
skor etmislerdir. Bonchev vd. (2019), Helianthus, Echinaceae, Tagetes, Tithonia ve
Verbesina cinslerini inceleyerek Asteraceae familyasindaki genetik varyasyon
degerlendirmek igin iPBS primerlerini kullanmstir. iki se¢ilmis iPBS primeri (2222 ve
2224), sirasiyla %44.8 -%93.3 (ortalama% 70) ve %85.7 -%100 (ortalama% 89.5)
araliginda intergenerik polimorfizm saptamistir. Bizim ¢alismamizda ise 10 adet iPBS
primeri kullamilmis (2076, 2080,2085,2273,2276,2275,2378,2382,2391 ve 2393 ),
sirastyla ortalama %79,16; %60; %81,18; %61,11; %65,21; %65; %61,9; %70; %75,42;
%83,33 polimorfizm saptamigtir.
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I
M 123456 789 1011x12131415161718 19 x 20 212223 24 25 x

(a) (b)

Sekil 4.3. iPBS PCR 6rnek jel goriintiileri; a. 2076 primeri b. 2276 primeri c. 2085
primeri
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NTYSTSpc (Ver 2.1) programinda DICE (1945) metoduna gére elde edilen
benzerlik matriksine gore, yabani genotipler arasindaki iPBS verilerinden olusturulan
benzerlik endekslerinde birbirine en yakin genotipler ortalama 7,61 benzerlik orani ile
WILD1 (Bademagacil)-WILD2(Bademagaci 1); WILD4 (Bucak 2)- WILD9 (Yelten 1);
WILD6 (Ketelli)- WILD9 (Yelten 1); WILD6 (Ketelli)- WILD10 (Yelten 2); WILD9
(Yelten 1)- WILD10 (Yelten 2) olarak belirlenmistir. En uzak genotip ise 0,96 benzerlik
indeksi ile WILD14 (Akdeniz Universitesi)- WILD16 (Isparta) olarak belirlenmistir.
Benzerlik matriksine gore yabani genotiplerinde benzerlik ortalamalar1 3,58 olarak
bulunmustur (EK-1).

Kiiltiir genotipler arasindaki iPBS verilerinden olusturulan benzerlik
endekslerinde birbirine en yakin genotipler 1,00 benzerlik indeksi ile SAKZ1-SAKZ2,;
SAKZ3-SAKZ4; HBRT1-HBRT2 olarak belirlenmistir. En uzak genotip ise ortalama
2,47 benzerlik indeksi ile CLTR 5 genotipi diger biitiin kiiltlir genotiplerine uzak olarak
degerlendirilmistir. ikinci en uzak genotipler ise 4,89 benzerlik indeksi ile CLT8-BYRP2
genotipleri ve 3,89 benzerlik indeksi ile TRKL1-SAKZ5; CLTR6-SAKZ5 genotipleri
olarak bulunmustur. Benzerlik matriksine gore kiltiir genotiplerinde benzerlik
ortalamalari 6,69 olarak bulunmustur (EK-2).

Elde edilen veriler yabani ve kiiltiir genotiplerinde ortak olarak incelendiginde,
aralarinda hi¢ benzerlik olmayan 0 benzerlik indeksine sahip olan CLTR5- WILD15
(Akdeniz Universitesi) ile SAKZ5- WILD17 (Mugla-Kale yolu) bulunmustur. Bunun
takibinde en yakin yabani genotipi ile kiiltiir genotipleri ortalama 4,69 benzerlik indeksi
ile WILD12-CLTR1 olarak belirlenmistir. Benzerlik matriksine gore kiiltiir
genotiplerinde benzerlik ortalamalari 2,61 olarak bulunmustur (EK-3).

iPBS verileri ile olusturulan dendrogramlar incelendiginde benzerlik oranlar1 0,52
ile 1,00 arasinda bulunmustur (Sekil 4.5). iPBS verilerinin analizi sonucunda genotipler
0,52 benzerlik katsayisi seviyesinde A ve B olarak iki ana gruba ayrilmistir. B ana grubu
0,58 benzerlik kat sayisi seviyesinde B1 ve B2 olarak iki alt gruba ayrilmistir. B1 alt
grubunda 0,81 benzerlik kat sayisi ile B1.1. ve B1.2 grubuna ayrilmistir. B1.1 grubu 0,82
benzerlik katsayisi ile ayrilarak B1.1.a ve B1.1.b gruplarini olusturarak, B1.1.a grubunda
SAKZ1-SAKZ2 ve SAK3-SAK4 genotipleri 1,00 oraninda BYRP1-BYRP2 genotipleri
0,95 oraninda benzerlik gostermislerdir. Bu 6rnekler farkli lokasyonlardan alinmis ve
kiiltiirii yapilan ‘Sakiz’ ve ‘Bayrampasa’ ¢esitlerine aittir. B.1.1.b alt grubunda bulunan
HBRT1-HBRT2 genotipleri de 1,00 oraninda benzer, CLTR12-CLTR13 genotipleri 0,97
benzerlik katsayis1 bulunmugtur. B1.2 grubunda bulunan CLTRI1-CLTR2-CLTRS-
CLTR4 genotipleri 0,85 oraninda ayn1 grup altinda toplanmistir ve ticari enginar ¢esidi
oldugu bilinmektir. B2 alt grubunda 0,61 benzerlik orani ile WILD16 (Isparta) genotipi
diger yabani genotiplerden ayrilmistir. B2.1 alt grubuyla 0,68 benzerlik kat sayisi ile
ayrilmis ve CLTRS genotipi diger kiiltiir genotiplerinden ayrilarak yabani genotiplerin
bulundugu grup altinda toplanmistir. A ana grubu 0,62 benzerlik katsayisi seviyesinde 2
alt gruba ayrilmistir. A2 alt grubunda bulunan WILD12 (Feslikan Yaylas1 2), WILD13
(Feslikan Yaylas1 1), WILD15 (Giindogdu- Antalya), WILD21 (Kas- Antalya)
genotipleri Antalya ili bélgesinden toplanmistir ve 0,65 benzerlik katsayisi seviyesinde
ayn1 grup altinda toplanmistir.
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Temel bilesen analizi, ¢cok boyutlu alan iginde genotipler arasindaki iliskiyi en iyi
temsil edecek bir eksen ya da eksenler dizisi tizerindeki izdiisiimlerinin goriintiillenmesi
temeline dayanmaktadir. Ana bilesenler ¢cevresinde dagilan drneklerin varyanslari her bir
bilesen i¢in ayr1 ayr1 hesaplanmaktadir. Bunlara da 6z deger (eigen degeri) adi
verilmektedir. Temel bilesen analizinin etkin kullanilabilmesi ve dogru yorumlanabilmesi
icin toplam varyasyonun ilk iki veya ii¢ bilesen oraninin % 25’ten biiyiik olmasi
gerekmektedir (Mohammadi ve Prasanna, 2003). Temel Bilesenler Analizine gore elde
edilen iki boyutlu diizlem ve {i¢ boyutlu diizlem {iizerinde elde edilen grafik sonuglar
Sekil 4.6 ve Sekil 4.7°de verilmistir. Bu iki grafik birbiriyle paralellik gostermektedir.
Temel bilesenler analizini olusturan Eigen degerleri ve her degerin agikladigi varyans
yiizdesi ve vektorlerin acikladig1 kiimiilatif varyans verilmistir. ik 3 eigen degeri
popiilasyonda var olan toplam varyansin % 38’ini aciklamistir. Ik 5 eigen degeri
popiilasyonda var olan toplam varyansin % 47’sini agiklamistir. PCA analizi sonucu elde
edilen iki boyutlu ve ii¢ boyutlu grafikteki kiimelenme dendrogram sonuglari ile paralellik
gostermis Ve iki boyutlu diizlem ve {i¢ boyutlu diizlem {izerinde de kiiltlir genotipleri ve
yabani genotiplerin birbirinden ayrildig1 ve kendi iginde bir arada toplandigi goriilmiistiir.
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Sekil 4.5. 105 iPBS markir ile yapilan kiimeleme (UPGMA) analizi sonucu elde
edilen dendrogram
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Sekil 4.6. 105 iPBS markiri ile yapilan temel bilesenler analizi sonu olusturulan iki

boyutlu grafik
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Sekil 4.7. 105 iPBS markir ile yapilan temel bilesenler analizi sonu olusturulan {i¢

boyutlu grafik
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4.2.3. SSR analizleri

Bu calismada 45 adet yabani ve kiiltiir enginar genotipi i¢in 6 SSR primer ¢ifti
kullanilmigtir. PCR analizleri sonucundaki 6rnek poliakrilamit jel goriintiileri Sekil 4.4°te
ve polimorfik bant sayilar1 Cizelge 3.6’da verilmistir. Toplam banrt sayis1 47 olarak skor
edilmistir. Polimorfik bant sayilar1 en fazla CsPal02 ve CDAT-01 primerinde 11 adet
olarak, en az CsPal01 ve CsPal03 primerinde 5 adet olarak skorlanmastir.

Cizelge 4.4. Enginar genotiplerinin SSR primerlerine ait toplam bant sayisi, polimorfik
bant say1s1 ve polimorfizm oranlari

Primer Polimorfik Toplam bant| % Polimorfizm Bant
bant sayis1 sayisi Buyikligi (bp)
Cisl 7 7 100 220-310
CsPal01 5 5 100 230-265
CsPal02 11 11 100 227-540
CsPal03 5 5 100 320-337
CDAT-01 11 11 100 146-240
CDAT-02 8 8 100 130-210
Toplam 47 47
Ortalama 7,83 7,83

Sekil 4.8. SSR PCR o6rnek jel goriintiisii; CDAT-01 primeri
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Acquardo vd. (2003), 15 kiltiir enginar ¢esidinde (Cynara scolymus L. var.
scolymus) 9 adet mikrosatellit lokusu izole etmislerdir. Elde edilen mikrosatellit lokuslari
enginar ¢esitleri arasinda test edilmis , kiiltiir gesitleri arasinda mikrosatellit markorlerin
2 ile 6 adet allel meydana getirirken, yabani enginarlardaise 1 ile 3 arasinda allel meydana
getirdigi gézlenmistir. Bizim ¢alismamizda 24 kiiltiir ve 21 yabani enginar genotipinde
¢esidinde 6 adet SSR primeri kullanilmig ve tolam 47 allel Elde edilmistir. Felice vd.
(2016), kiiltlir ve yabani tiirler arasindaki genetik varyasyonu degerlendirmek igin 10
mikrosatellite belirteci kullanilmistir. Kiime analizi ile, 30 genotipin tiimiinii ayirt etmis
ve kiiltiir ile yabani tiirleri farkli gruplarda siniflandirmiglardir. Bu ¢alismada da 6
mikrosatellite belirteci ile 45 genotipin timii ayirt edilmis ve kiiltiir ile yabani tiirleri farkli
gruplarda gosterilmistir. Sonnante vd. (2008), enginar genomunda c¢esitli yaklagimlar
kullanilarak 24 mikrosatellit markor seti kullanmiglardir. Allelik varyasyon, Cynara
Cardunculus 6rneklerinde ve diger yabani Cynara genotiplerinde puanlanmstir. 23
polimorfik lokus elde etmislerdir. Bizim ¢alismamizda ise 21 Cynara Cardunculus ve 24
Cynara scolymus L. genotiplerinde 6 mikrosatellit markorii kullanilmis ve 47 allel
puanlanmig ve 47 polimorfik bant elde edilerek %100 polimorfizm saglanmaistir.

NTYSTSpc (Ver 2.1) programinda DICE (1945) metoduna gore elde edilen
benzerlik matriksine gore yabani genotipler arasindaki SSR verilerinden elde edilen
benzerlik matriksinde 9,33 benzerlik endeksi ile birbirine en yakin genotipler WILD2
(Bademagac1 2)- WILD3 (Bucak 1) , WILD2 (Bademagaci 2)-WILD4 (Bucak 2),
WILD2(Bademagaci1 2)-WILD6 (Ketelle), WILD2(Bademagaci 2)-WILD7 (Buruncu) ,
WILD2(Bademagaci 2)-WILD19 (Serinhisar), WILD3 (Bucak 1)- WILD4 (Bucak 2),
WILD3 (Bucak 1)- WILD7 (Buruncu), WILD5 (Acipayam)- WILD7 (Buruncu), WILD6
(Ketelle)- WILD9 (Yeltenl), WILD6 (Ketelle)- WILD19 (Serinhisar), WILD16
(Isparta)- WILD19 (Serinhisar), WILD19 (Serinhisar)- WILD20 (Tavas) genotipleri
olarak belirlenmistir. En uzak genotipler ise 4,47 benzerlik endeksi ile
WILD2(Bademagaci1 2)- WILD17 (Mugla- Kale yolu), WILD7 (Buruncu)- WILD12
(Feslikan Yaylas1 2), WILD15 (Giindogdu)- WILD17 (Mugla- Kale yolu) genotipleri
olarak belirlenmistir. Benzerlik matriksine gore yabani genotiplerinde benzerlik
ortalamalar1 7,82 olarak bulunmustur (EK-4). Kiiltir genotipler arasindaki SSR
verilerinden olusturulan benzerlik endekslerinde birbirine en yakin genotipler 1,00
benzerlik indeksi ile SAKZ1-SAKZ2, SAKZ1-SAKZ3, SAKZ2-SAKZ3, SAKZ3-
SAKZ4, SAKZ3-CLTR4, SAK3-HBRT2, CLTR11-CLT12, CLTR11-CLTR13,
CLTR12-CLTR13 olarak belirlenmistir. En uzak genotipler ise ortalama 6,32 benzerlik
indeksi ile SAKZ3-HBRT1, CLTR4-HBRT1, CLTR5-HBRT1, TRKL-CLTRS8, HBRT1-
HBRT2 genotipleri olarak belirlenmistir. Benzerlik matriksine gore yabani
genotiplerinde benzerlik ortalamalari 8,63 olarak bulunmustur (EK-5). Elde edilen veriler
yabani ve kiiltiir genotiplerinde ortak olarak incelendiginde, en yakin yabani genotipi ile
kiiltiir genotipleri ortalama 8,00 benzerlik indeksi ile WILD16 -SAKZ3, WILD17-
SAKZ3 ve WILD19-SAKZ3 olarak bulunmustur. En uzak genotipler ise ortalama 3,79
benzerlik indeksi ile WILD21 (Kas)- SAKZ4, WILD21 (Kas)- CLTR1 genotipleri olarak
belirlenmistir. Benzerlik matriksine gore kiiltiir ve yabani genotiplerinde benzerlik
ortalamalari 5,91 olarak bulunmustur (EK-6).

SSR wverileri ile olusturulan benzerlik indeksi ve dendrogram incelendiginde
benzerlik oranlar1 0,59 ile 1,00 arasindadir. SSR analizleri sonucunda dendrogram 0,59
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benzerlik katsayist seviyesinde (A ve B) iki gruba ayrilmistir (Sekil 4.9). A ana grubu
0,62 benzerlik katsayisi seviyesinde Al ve A2 alt gruplarina ayrilmislardir. Al alt
grubunda bulunan WILD5 (Acipayam), WILD7 (Buruncu), WILD8 (Boélmepinar)
genotipleri yaklasik olarak 0,80 oraninda benzerlik gostermislerdir. Bu genotiplerin orta
bas biiyiikligii gosterdikleri belirlenmistir. WILD10 (Yelten2), WILD14 (Akdeniz
Universitesi) , WILD18 (Cavdir), WILD20 (Tavas) genotipleri yaklasik olarak 0,82
oraninda benzerlik gostermigler ve incelendiginde orta bag biiyiikliigii belirlenmistir. A2
alt grubunda bulunan WILD15 (Giindogdu) genotipi diger yabani genotiplerden
ayrilmigtir. WILD2 (Bademagazi2)-WILD4 (Bucak?2) genotipleri 0,96 benzerlik katsayisi
seviyesinde, WILD6 (Acipayam)- WILD19 (Serinhisar) 0,94 oraninda benzerlik
gostermektedir. B ana grubu 0,81 benzerlik katsayis1 seviyesinde B1 ve B2 alt gruplarina
ayrilmigtir. B1 alt grubuna bagli olan B1.1 grubunda CLTRI11, CLTRI12, CLTRI13
genotipleri 1,00 oraninda benzerlik gostermistir. Bu genotiplerin ayni lokasyondan
alindigi bilinmektedir. B1.2 alt grubunda ise CLTR14-CLTR15 genotipleri 0,98 oraninda
benzerlik gostermis ve bu genotiplerin BYRP1 genotipi ile 0,93 oraninda benzerlik
gostermesi nedeniyle ayni gesit olabilecegi diistiniilmiistir. B2 alt grubunda B2.2
grubunda bulunan SAKZI1, SAKZ2, SAKZ3 genotipleri 1,00 oraninda benzerlik
gostererek 0,85 benzerlik seviyesiyle bu gruptaki diger genotiplerden ayrilmistir. Ayni
cesit oldugu bilinen SAKZ4 genotipi ile ise 0,84 oraninda benzerlik gostermislerdir.
CLTR2-CLTR3-CLR6 genotipleri ise 0,96 oraninda benzerlik gostermislerdir.

Temel Bilesenler Analizine gore elde edilen iki boyutlu diizlem ve ii¢ boyutlu
diizlem tizerinde elde edilen grafik sonuglar1 Sekil 4.9 ve Sekil 4.10°de verilmistir. Bu iki
grafik birbiriyle paralellik gostermektedir. Temel bilesenler analizini olusturan eigen
degerleri ve her degerin agikladig1 varyans yiizdesi ve vektorlerin acikladigi kiimiilatif
varyans verilmistir. Ik 3 eigen degeri popiilasyonda var olan toplam varyansimn % 36’11
aciklamustir. Ik 5 eigen degeri popiilasyonda var olan toplam varyansin % 49’unu
aciklamistir. Elde ettigimiz pcr sonucuyla yapilan analizler uyumluluk gostermistir. PCA
analizi sonucu elde edilen iki boyutlu ve ii¢ boyutlu grafikteki kiimelenme dendrogram
sonuglari ile paralellik géstermis ve iki boyutlu diizlem ve ii¢ boyutlu diizlem tizerinde de
kiiltiir genotipleri ve yabani genotiplerin birbirinden ayrildigi ve kendi i¢inde bir arada
toplandig1 goriilmiistir.
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Sekil 4.9. 47 SSR markiri ile yapilan kiimeleme (UPGMA) analizi sonucu elde
edilen dendrogram
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Sekil 4.10. 47 SSR markart ile yapilan temel bilesenler analizi sonu olusturulan iki
boyutlu grafik
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Sekil 4.11. 47 SSR markir ile yapilan temel bilesenler analizi sonu olusturulan ii¢
boyutlu grafik
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4.2.4. SSR ve iPBS analizleri sonucu elde edilen verilerin birlikte degerlendirilmesi

Calismamizda Bat1 Akdeniz ve Ege Bolgelerinden toplanan 45 Enginar (Cynara
scolymus L.) genotipinde SSR ve iPBS primerleri kullanilarak genetik cesitlilikleri
incelenmistir. 6 SSR primer ¢ifti ve 10 iPBS primerleri kullanilarak toplamda 187
polimorfik bant itiretilmistir. Bunlardan 140 tanesi iPBS primeri ile 47 tanesi de SSR
primerleriyle elde edilmistir. 2393 primeri en fazla allel (20 allel) sayisini verirken en az
CsPal01 ve CsPal03 primerleri (5 allel) vermistir.

NTYSTSpc (Ver 2.1) programinda DICE (1945) metoduna gore elde edilen
benzerlik matriksine gore yabani ve kiiltiir genotipleri arasindaki analiz sonucuna gore
yabani genotiplerde 8,68 benzerlik endeksi ile birbirine en yakin genotipler WILD6
(Ketelle)-WILD?9 (Yeltenl), WILD6(Ketelle)-WILD10 (Yelten2), WILD9 (Yeltenl) -
WILD10 (Yelten2), WILD14(Akdeniz Universitesi)- WILD19 (Serinhisar), WILD17
(Mugla- Kale yolu)- WILD19 (Serinhisar) olarak belirlenmistir. Benzerlik matriksine
gore benzerlik ortalamalari 7,21 olarak bulunmustur (EK-7). Kiiltiir genotipler arasindaki
verilerinden olusturulan benzerlik endekslerinde birbirine en yakin genotipler 1,00
benzerlik indeksi SAKZ1-SAKZ2, SAK3-SAKZ4 bulunmus ve takibinde en yakin 9,93
benzerlik katsayisi seviyesinde oldugu bulunmustur. Benzerlik matriksine gore benzerlik
ortalamalar1 8,63 olarak bulunmustur (EK-8). Elde edilen veriler yabani ve kiiltiir
genotiplerinde ortak olarak incelendiginde, en yakin yabani ve kiiltiir genotipleri ortalama
5,47 benzerlik katsayisi seviyesinde oldugu belirlenmistir (EK-9)

iIPBS ve SSR verileri ile olusturulan dendrogram kiimesi ve benzerlik indeksi
incelendiginde benzerlik oranlart 0,55 ile 1,00 arasindadir. Analizler sonucunda
dendrogram 0,55 benzerlik katsayisi seviyesinde (A ve B) iki gruba ayrilmistir (Sekil
4.11). A ana grubunda bulunan yabani genotipler 0,60 benzerlik katsayisi seviyesinde Al
ve A2 alt gruplaria ayrilmislardir. B ana grubunda bulunan kiiltiir genotipleri ise 0,73
benzerlik katsayisi seviyesinde 2 gruba ayrilmislardir. B1 alt grubu 0,81 benzerlik orani
ile B1.1 grubuna ayrilmig ve bu grup altinda SAKZ1-SAKZ2, SAKZ3-SAKZ4
genotipleri 1,00 oraninda benzerlik gostermis, 0,93 benzerlik oraniyla CLTR14-CLTR15,
0,94 benzerlik oraniyla da BYRP1-BYRP2 benzerlik gostermistir. CLTR12- CLTR13
genotipleri 0,97 benzerlik katsayisi seviyesindedir. Bu oranlar iPBS verileri ile
olusturulan dendrogram ile yakin bir sonu¢ saglamaktadir. B1.2 alt grubunda bulunan
CLTR3-CLTR4 genotipleri 0,95 oraninda benzerlik seviyesi gostermislerdir.

Temel Bilesenler Analizine gore elde edilen iki boyutlu diizlem ve {i¢ boyutlu
diizlem iizerinde elde edilen grafik sonuglar1 Sekil 4.12 ve Sekil 4.13°de verilmistir. Bu
iki grafik birbiriyle paralellik gostermektedir. Temel bilesenler analizini olusturan Eigen
degerleri ve her degerin acikladig1 varyans yiizdesi ve vektorlerin agikladigl kiimiilatif
varyans verilmistir. Ik 3 eigen degeri popiilasyonda var olan toplam varyansin %36’sin1
aciklamistir. ilk 5 eigen degeri popiilasyonda var olan toplam varyansin %45’ini
aciklamistir. Elde ettigimiz pcr sonucuyla yapilan analizler uyumluluk gostermistir. PCA
analizi sonucu elde edilen iki boyutlu ve ii¢ boyutlu grafikteki kiimelenme dendrogram
sonuglart ile paralellik gdstermis ve iki boyutlu diizlem ve {i¢ boyutlu diizlem tizerinde de
kiiltiir genotipleri ve yabani genotiplerin birbirinden ayrildigi ve kendi ig¢inde bir arada
toplandig1 gortilmustiir.
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Sekil 4.12. 152 iPBS ve SSR markiri ile yapilan kiimeleme (UPGMA) analizi sonucu

elde edilen dendrogram
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Sekil 4.13. 152 iPBS ve SSR markiri ile yapilan temel bilesenler analizi sonu

olusturulan iki boyutlu grafik
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Sekil 4.14. 152 iPBS ve SSR markiri ile yapilan temel bilesenler analizi sonu

olusturulan iki boyutlu grafik
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4.2.5. SSR ve iPBS analizleri sonucu elde edilen verilen karsilastirilmasi

Yapilan analizler sonucunda SSR primerleriyle toplamda 47 bant, iPBS primerleri
ile de toplamda 198 bant elde edilmistir. SSR primeriyle polimorfik allel sayis1 5 ile 11
arasinda iPBS primeriyle de 7 ile 20 arasinda ¢ikmistir. Polimorfizm oranlarini
inceledigimizde SSR primerlerinde %100 polimorfizm elde edilirken iPBS primerlerinde
polimorfizm oran1 %60-%83,33 arasinda degigsmektedir.

SSR primerlerinin iPBS primerlerine gore yiiksek polimorfizm gostermesinin
nedeni tiire 6zgiin bir primer olmas1 ayn1 zamanda kodominant 6zellik gostermesi ve ¢cok
sayida allel iiretebiliyor olmasindan kaynaklanabilir. Ayrica SSR PCR iiriinleri
poliakrilamit jelde ylriitiilmiis olmasi, poliakrilamit jelin agaroz jele gére 1 bazlik
farkliliklar1 bile ayrigtirabiliyor olmasi yiiksek polimorfizm gostermesini saglamis
olabilir.

SSR ve iPBS analizlerinde elde edilen verilen Kkarsilastirildiginda kiiltiir
genotiplerinin benzerlik seviyeleri iBPS analizleri sonuglari ile ortiistiigii belirlenmistir.

SSR ve iPBS primerlerinin benzerlik matriksleri temel alinip Mantel testi (Mantel,

1967) yapilarak aralarindaki korelasyon tespit edilmistir. SSR ve iPBS primerlerinden
elde edilen mantel testi sonucu kabul edilir bulunmustur. ( r=0,70)

43



SONUC LAR S. SENCOPUR

6. SONUCLAR

Calismada Bati Akdeniz ve Ege Bolgelerinin farkli lokasyonlarindan 45 adet
enginar (Cynara scolymus L.) genotipi toplanmustir. Enginar genotipleri yabani ve kiiltiir
olarak ayr1 ve birlikte degerlendirilmistir. Genotipler molekiiler olarak 6 SSR primer ¢ifti
ve 10 iPBS primerleriyle genetik karakterizasyonlari incelenmistir.

Molekiiler galismalar sonucunda; SSR analizlerinde 47 polimorfik bant, iPBS
analizlerinde 140 polimorfik bant elde edilmistir. SSR analizlerinde en fazla bandi
CsPal02 ve CDAT-01 primeri ile 11 allel elde edilirken en az band1 CsPal01 ve CsPal02
primerleri ile 5 allel elde edilmistir. SSR primerleri hig monomorfik bant olusturmamuistir.
SSR primerleri ile yapilan analizler sonucunda %100 polimorfizm orani elde edilmistir.
iPBS analizlerinde ise en fazla band1 2393 primeriyle 20 allel elde edilirken en az band1
2080 primeri ile 9 allel elde edilmistir. iPBS primerleriyle elde edilen analizler sonucunda
%60 - 83,33 arasinda polimorfizm orani belirlenmistir. Genotipler arasindaki benzerlik
indeksi iPBS primerleri ile yapalan analizler sonucunda 0,52 ile 1,00, SSR primerleri ile

PRI

yapilan analizler sonucunda 0,59 ile 1,00 arasinda degistigi gozlemlenmistir.

Molekiiler analizler sonucunda genotipler bitki formu bakimindan benzerlikleri
incelendiginde fenotip olarak daha kiiglik bas yapisina sahip olan WILD16 (Isparta)
yabani enginar genotipi diger yabani enginar genotiplerinden ayrildigir goriilmiistiir.
Genotiplerin bas biiyilikligii bakimindan benzerlikleri genel olarak incelendiginde
birbirine benzer olan genotiplerin dendrogramda kismen ayni grup altinda toplandigi
belirlenmistir. SSR ve iPBS primerleri ve her iki primerin birlikte analizleri sonucunda
elde edilen dendrogram incelendiginde genotiplerin toplandiklari ya da yetistirildikleri
lokasyon ve bolgelere ya da rakima gore kiimelenmedikleri gortilmiistiir. Calismaya dahil
edilen yabani enginarlarinin hicbiri kiiltiir enginarlarina yakin benzerlik seviyesi
gostermemistir.

Bitkilerin kiiltiire alinmasiyla; belli bolgeye has, cevreleriyle adaptasyonu
saglamis ve uzun bir zaman degismeden kalan tiplerin, yerel populasyonlarmin
olusmasina neden olmustur. Uzun yillar kiiltiire alinma; yakin tiirler, yabaniler ve atalari
arasinda introgresyon (melezleme yoluyla farkli sistemlerin genlerini birlestirme islemi)
sonucu bu populasyonlarda etkisi olan genler, bitki 1slahinda iistiin verimli ¢esitlerin
gelistirilmesi agisindan biiyiik 6nem tagir. Kiiltiir formlar1 ve yabani tiirleri arasinda daha
verimli ve dayanikli genotipleri bulmaya g¢alismakla beraber bulunan verimlilik ve
dayaniklilik 6zelliklerinin kalittimini ortaya ¢ikarmak, 1slah ¢aligsmalarinda seleksiyonda
etkin bir sekilde kullanilabilecek hale getirmeyi, ayrica molekiiler markor veya markorlar
saptamaya etkili olmaktadir.

Gen dizilimlerinde goriilen degiskenlik; aynm1 zamanda bireylerin (veya
populasyonlarin) herhangi bir ¢evresel etkene bagli baskilara dayanma yetenegini de
temsil etmektedir kiiltiir gesitleri arasindaki genetik varyasyonun diisiik olmasi, degisen
cevre sartlarina uyum, hastaliklara karst diren¢ ve tiiriin adaptasyon kabiliyetinin
azaldigin belirlemektedir.
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Ulkemizde enginar (Cynara scolymus L.)’da morfolojik karakterizasyon
calismalarina oldukga sik¢a rastlanilmaktadir fakat molekiiler karakterizasyon ¢aligmalari
siirli sayida kalmistir. Geleneksel 1slah ¢caligmalarinda bitki populasyonlarindaki mevcut
genetik ¢esitliligin yeterli diizeyde biliniyor olmasi, bitki gen kaynaklarinin etkili bir
sekilde korunmasi ve verimli bir sekilde kullanimi i¢gin olduk¢a 6nemlidir. Yapilan bu tez
calismasi ilerideki yapilabilecek enginar gen kaynaklar1 ve 1slah ¢alismalari igin yol
gosterici olabilir. Ulkemizde dogal olarak yetisen yabani enginar genotiplerinin ve kiiltiir
enginarlarinin molekiiler olarak incelenmesi ve genetik ¢esitliligin ortaya ¢ikarilmasi i¢in
daha detayli ¢aligmalarin yapilmasi gerekmektedir.
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EK-2. Kiiltiir genotipleri arasinda iPBS Benzerlik indeksi degerleri
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EKLER

EK-6. Yabani ve kiiltiir genotipleri arasindaki SSR Benzerlik indeksi degerleri
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EKLER S. SENCOPUR

EK-7. Yabani genotipler arasindaki iPBS-SSR Benzerlik indeksi degerleri
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EK-8. Kiiltiir genotipler arasindaki iPBS-SSR Benzerlik indeksi degerleri
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EK-9. Yabani ve kiiltiir genotipler arasindaki iPBS-SSR Benzerlik indeksi degerleri
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