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OZET : Yulaf bitkisinde molekiiler araglar bugday, musir ve arpaya gore daha az olmakla birlikte son zamanlarda,
olduk¢a 6nemli miktarda basit dizi tekrarlar1 (SSR) ve tek niikleotid poliformizmi (SNP) markdrleri gelistirilmistir.
Bu calismada, SSR markorleri kullanilarak farkli gen bankalarindan elde edilen Tiirkiye orijinli 384 yulaf
genotipinin genetik ¢esitliligi incelenmistir. Yulaf genotipleri saksilara ekilmis ve yapraklarindan DNA izolasyonu
yapilmistir. PCR ve elektroforez isleminden sonra DNA bantlar1 skorlanmis, elde edilen veriler NTSYSpc 2.21q
analiz programlar1 kullanilarak filogenetik aga¢ olusturulmustur.

Molekiiler karakterizasyon ¢alismalari sonucunda, yulaf genotipleri 40 SSR markérii ile genotiplenmis ve 130 allel
elde edilmistir. Elde edilen bantlar kullanilarak olusturulan dendograma bakildiginda Ulkemiz genetik
kaynaklarindan olan yerel yulaflarin olduk¢a genis bir varyasyon gosterdikleri belirlenmistir. Genotipik verilerin
analizi sonucunda yerel yulaf ¢esitlerinin genis bir dagilimla birlikte temelde % 51°lik genetik benzerlik gosterdigi
belirlenmistir. Arastirmada kullanilan SSR markoérlerinden AB. AM 467, AB AM 829 ve AB AM_874 markorleri
5 allel ile en ¢ok bant elde edilen markorler olmustur. Molekiiler analizlerin en 6nemli sonuglarindan bir tanesi de
genotiplerin  birbirlerine akrabaliklarinin yami sira, duplikasyonlart o6nlemesi agisindan TL462 ve TL464
genotiplerinin birbirlerine % 100 benzer bulunmasidir.

Aragtirmada, Tiirkiye kaynakli yulaf genotiplerinin birbirlerine olan genetik mesafeleri belirlenmis olup, yulaf 1slah
programlarinda 6zellikle birbirlerine uzak akrabalarin melezlenmesi ile genetik varyasyonlar artirilabilir. Bunun
disinda tek tohum soyundan elde edilen yerel genotipler gen bankasina kazandirilmistir.
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Molecular Characterization of Turkish Oat Genotypes
Using Simple Sequence Repeats (SSR) Markers

ABSTRACT : The molecular tools for oat are less than wheat, maize and barley when they were compared.
However, in recent years a huge number of simple sequence repeats (SSR) and single nucleotide polymorphism
(SNP) markers were developed. In this study, genetic diversity of 384 Turkish oat genotypes, obtained from
different gene banks, were investigated by using SSR markers. Oat genotypes were planted to the pots and DNASs
from their leaves were isolated. After the PCR and electrophoresis process, the DNA bands were scored, data were
analyzed by using NTSYSpc 2.21q software and a dendrogram was created.

Based on the molecular marker analysis, oat genotypes were screened by 40 SSR markers and those markers
interrogated 130 loci. According to the dendrogram generated by genotypic data, Turkish oat landraces showed a
wide distribution and 51% similarity. Among the SSR markers used, AB_AM_467, AB_AM 829 and AB_AM_874
were interrogated 5 loci being the most allelic ones. One of the most important results of the molecular analysis, it is
revealed that the TL462 and TL464 were identical and that was important to prevent duplication, besides the genetic
diversity.

In the research, the genetic diversity among the oat lines originated from Turkey was determined and making
crosses between most diverse ones might expand the genetic variations in the oat breeding programs. In addition,
landraces derived from single seed were deposited to the genbank.
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GIRiS

Yulaf (Avena sativa L.), dinyada ve iilkemizde
kiiltiirii yapilan hayvan yemi ve insan beslenmesinde
kullanilan bir tahil bitkisidir (Hoffmann, 1995; Peterson
ve ark., 2005; Dumlupinar, 2010). Yaklasik olarak iki
bin yillik gecmisi olan yulaf diinyada ekim, iiretim
bakimindan ve serin iklim bitkileri icerisinde i¢iincii,
Tirkiye’de ise bugday, arpa ve c¢avdardan sonra

dordiincti sirada yer almaktadir. Yulaf driinleri son
yillarda saglikli beslenme diyetlerinde olduk¢a &nemli
bir yer tutmaya baglamistir. Ayrica, bugday ve arpa ile
kiyaslandiginda serin ve yagisli iklimler ile disiik
verimli topraklar1 igeren elverissiz arazilerde dahi
yetistirilebilmesiyle tnlidiir (Hoffmann, 1995). Yulaf
bitkisinin diinya geneline yayilmis yabani, yabanci ot ve
tarimi yapilan olmak iizere birg¢ok poliploidi tiirti vardir.
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Tirkiye Avena sativa ve Avena byzantina’nin gen
merkezlerinden olmasi nedeniyle iilkemizde bu tiirlere
ait cok sayida yerel ¢esit bulunmaktadir. Yerel cesitler
genetik  cesitliligi  artirmak  icin  6nemli  gen
kaynaklarindandir ve yiiksek kalitede 6zelliklere sahip
yeni ¢esitlerin gelistirilmesine olanak saglarlar. Yerel
cesitler arasinda genetik ¢esitliligin ve benzerligin
tanimlanmasi1  gen  bankalarindaki  duplikasyonun
Onlemesi acisindan da olduk¢a 6nemlidir.

Ulkemiz, kiiltiirii yapilan Avena sativa L. (beyaz
yulaf) ve Avena byzantina Coch. (kirmizi yulaf)’un
onemli gen merkezlerinden bir tanesidir. Ulkemizdeki
yerel gen kaynaklarinin degerlendirilmesi amaciyla ilk
caligmalar Eskisehir Tohum Islah Istasyonu, Yesilkoy
Tohum Islah Istasyonu, Ankara Tohum Islah Istasyonu
ve Ankara Universitesi Ziraat Fakiiltesi tarafindan bazi
seleksiyon g¢aligmalar1 olarak yapilmis ve bu ¢aligmalar
neticesinde bazi yerel materyaller secilerek iireticilere
dagitilmigtir (Kiin,1988). Bunun disinda iilkemizde
yerel yulaf materyalinin toplanmasi ile ilgili bazi
caligmalar yapilmis ve Tiirkiye orijinli gok sayida yerel
yulaf materyalinin yurtdisindaki gen bankalarinda
bulundugu belirlenmistir (Dumlupinar, 2010).

Ulkemizde yulaf genetik kaynaklari ulusal gen
bankamiz olan Ege Tarimsal Arastirma Enstitiisi
(ETAE) adi altinda kurulan Bitki Genetik Kaynaklar
Boliimii ve Tarim Bakanligina ait Tiirkiye Tohum Gen
Bankas: tarafindan muhafaza edilmektedir. Ulusal gen
bankamizda hazirda bulunan Avena sativa cinsine ait
218, Avena byzantina cinsine ait 94 adet yerel cesit
bulunmaktadir. Bununla birlikte, Bahri Dagdas
Uluslararas1  Tarimsal ~ Arastirma  Enstitiisiinde
(BDUTAE) de 55 adet yerel yulaf ¢esidi bulunmaktadir.
Ancak, uluslararast gen bankalarinda, bizim elimizde
bulunan bu rakamlarin ¢ok ¢ok tstiinde Tiirkiye’ye ait
yerel yulaf ¢esitleri bulunmaktadir. Amerika Birlesik
Devletleri Tarim Departmanina bagli Ulusal Kiiciik
Taneli Bitkiler koleksiyonunda (USDA-NSGC) 513
adet, Kanada’da bulunan Bitki Genetik Kaynaklar
Koleksiyonunda (PGRC) 307 adet, Almanya’da bulunan
Bitki Genetik ve Kiiltiir Bitkileri Arastirma Enstitiisi
(IPK) koleksiyonunda 216 adet, Rusya’da bulunan
Vavilov Enstitiisii (VIR) koleksiyonunda ise 200 adet
Tiirkiye orijinli yerel yulaf ¢esidi bulunmaktadir (Dr.
Igor Loskutov ile ikili goriisme).

Mubhafaza calismalari yulaf yetistiriciligi, ¢esit 1slah
ve gen kaynaklarinin tanimlanmasi bakimindan oldukga
onemlidir.  Bu  calismayla, iilkemizin  ¢esitli
bolgelerinden toplanip yurtdisindaki gen bankalarinda
muhafaza edilen ve anavatani Tiirkiye olan Avena sativa
ve Avena byzantina tiirlerine ait yulaf hatlarinin,
molekiiler  karakterizasyonu  ile  yulaf 1slah
programlarinda kullanabilecek olduk¢a 6nemli verilerin
elde edilmesi amaglanmistir. Calisma iilkemizde yulaf
tariminin  yayginlagtirilmast ve ekonomik Oneminin
artirilmasi amaciyla da onemlidir. Bu sekilde iilkemiz
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sartlarina uygun yeni ¢esitlerin gelistirilmesinin 6ni
acilacagi gibi ekonomik 6nemi de artabilecektir. Diger
taraftan, farkli gen kaynaklarinin muhafazasi diinyanin
en 6nemli konular1 arasina girmistir. Bu amagla, USDA-
NSGC ve Kanada PGRC’de bulunan Tiirkiye orijinli
Avena sativa ve A. byzantina tiirlerine ait tiim yerel
yulaf gesitleri Kahramanmaras Siit¢ii imam Universitesi
Ziraat Fakiiltesi Tarimsal Biyoteknoloji Boliimii tohum
bankasina kazandirtlmustir.

Canli genomunda belli bir lokusta rastgele ardigik
olarak dizilmis kisa baz tekrarlart STR (Short Tandem
Repeats) olarak bilinmektedir. Bunlarin 1 ile 6 bazh
tekrarlarindan olusan markdrler mikrosatellit veya basit
dizi tekrarlar1 SSR (Simple Sequence Repeats) olarak
adlandirilmaktadir. (Weberve May, 1989; Liu, 1997).
SSR markorlerindeki baz uzunlugu genellikle 100°den
azdir. (Liu, 1998). Mikrosatellitler prokaryot ve dkaryot
genomunda herhangi bir boélgede bulunabilir fakat
prokaryotlarda bircok biyolojik fonksiyona sahip
olmasiyla birlikte, dkaryot canlilardaki rolii tam olarak
bilinmemektedir ~ (Bennett, 2000).  Mikrosatellit
markorler, yaygmn olarak 2 niikleotidli tekrarlardan
[(CA)n] olugmakla birlikte farkli formlarda da (AC, AT,
AAC, AAT, CCG vb.) bulunabilmektedir (Ellegren ve
ark.,1997).

SSR  markérleri, PCR teknolojisinin yardimiyla

molekiiler ¢alismalarda en ¢ok tercih edilen markor
sistemlerinden bir tanesidir (Weber ve May, 1989; Liu,
1998). Mikrosatellitlerde tekrar bolgelerini kusatan
DNA dizileri bir tlirin bireylerinde ayn: olmasina
ragmen tekrar dizilim sayilart bireyler hatta bireyin
homolog kromozomlart arasinda dahi farklilik
gosterebilmektedir.
Bu c¢alismada, 384 adet yulaf genotipinin SSR
markorleri (40 adet) ile molekiiler karakterizasyonu
yapilarak, akrabalik dereceleri belirlenen genotiplerin
1slah programlarinda kullanilmasi ve birbirlerinin aynisi
olan  genotipler tespit edilerek muhafazasinda
duplikasyonlarin dnlenmesi amaglanmuistir.

MATERYAL ve METOT

Bu calisma, Kahramanmaras Siitgii Imam
Universitesi ~ Ziraat  Fakiiltesine  ait  Tarimsal
Biyoteknoloji laboratuvari ve Universite, Sanayi, Kamu
Isbirligi ~ Merkezi  (USKIiM) laboratuvarlarinda
ylriitilmiistiir.

Materyal

Aragtirmada Avena sativa ve Avena byzantina
tirlerine ait, USDA-NSGC (320 adet) ve Kanada
PGRC’den elde edilen (64 adet) 384 adet yerel yulaf
materyali kullamlmistir. Toplam 384 adet hekzaploid
yulaf genotipi Cizelge 1°de belirtilen Dumlupinar ve
ark. (2016a) tarafindan gelistirilen 40 adet SSR
markdriiyle taranmustir.
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Cizelge 1. Molekiiler karakterizasyonda kullanilan SSR primerlerine ait bilgiler.

No | Marker Ad: Marker Dizisi Marker Adi Marker Dizisi
Allel
Sayist

1 AB_AM 068 F ACCCGGTCCAATCTTTTC AB_AM 068 R TCGGCTTGTATCGTGTTTITC 3
2 AB AM 069 F  CCCATCTTCAGGAGGATCAA AB AM 069 R CTGGAGGTTTCAAGCCATGT 4
3 AB_AM 74 F CTCGTAGGCCATACCTCG AB AM 074 R CTCCGTAGGCAATGGGTAGA 4
4 AB AM 077 F TGCAGAGAGGAGGGAGAGAG AB AM 077 R TGCGAGTCCTGCATATACCA 2
3 AB AM 087 F TGCCGGATCTTCATCTCTCT AB AM 087 R GCTTGTTGTTGCTCGTGTGT 3
] AM 087 F GAGCAAGCTCTGGATGGAAA AM 087 R CCCGTTTATGTGGTTGTTAGC 3
7 AM_102_F TGGTCAGCAAGCATCACAAT AM_102_R TGTGCATGCATCTGTGCTTA 3
] AB AM 123 F TTCAATAAGGCCATAAGCCG AB AM 123 R GUCCAGACTAGGGCATAACA 3
Q AB AM 130 F TTTCCTGCTTCTGCTTCTCC AB AM 130 R AACCAGCCGCAGAGTTAAAA 4
10 | AB_ AM 185 F  GAGGGGAGTAATTTAGGCCG AB AM 185 R CCACTAGGTCCACGTGCATA 4
11 | AB_ AM 448 F TGGAAGACAGTAGCAACACTTACC AB AM 448 R TATTTTCGGAGGGAGGGAGT 2
12 | AB_AM_ 453 F AGTGCTACCATGCAGACCAA AB_AM 453 R GTCATGTCGGCTACAAAGCA 4
13 | AB_ AM 467 F AAGTCGGTAGAAGATGCGGA AB AM 467 R CGAACCTAGGAAGCCTTGTG 5
14 | AB AM 488 F  ACCAGTGTCGTCAACAACCA AB AM 488 R GATCCGACGGTAAAAGATCG 3
15 | AB AM 403 F TAAGCATTGCACTTCGTTGC AB AM 403 R TACTGGATGCGAGGTGTGTC 3
16 | AB_AM_503_ F TAGCCGCCCTACCAACTATG AB_AM 503 R GAGCCGTGTGCAGATCACTA 3
17 | AB_AM 692 F  GATGAAACGGTTATGATCTGG AB AM 692 R TTCTTGGCATCGATGGAATC 2
18 | AB_AM 709 F TCCTGCTGCTGCTATTGATG AB AM 709 R AATGCTGCTTGITCCCAATC 3
19 | AB_ AM 805 F ATCGGATGGTGATTGAGGAG AB AM 805 R CCTACATGCCGGATCTTCAT 4
20 | AB_AM 814 F  ACTAGGGTTCACGTGITCGG AB_AM 814 R AGTAGTGGITTTGCGGGATG 2
21 | AB AM 829 F  TTTAGAAAAGGCGATCTCGG AB AM 820 R GGCAACACCCTTAAGTTCCA 3
22 | AB_AM 833 F TGGCATTGCTCTAAGTCACG AB_AM 833 R GTGACTICTGTCACGCGGTA 3
23 | AB AM 853 F TGTGTGTGTCTATCTATTGAAGCCT AB AM 853 R CAAACTCTTCCGACGACTCC 3
24 | AB AM 854 F  AATGACTAACGCGGAAATGC AB AM 854 R AAGATCCAGGTAAAAGCGGG 3
25 | AB AM 858 F TGGAGTCGCTTATATAATATGGGG AB AM 8358 R GTGAACATGAAGGGGACGAG 4
26 | AB_AM 869 F GACTGCCGCCACATCTTTAT AB AM 869 R ATGATACAACTCCGAGCCTCA 4
27 | AB AM 874 F  GCCCTGGGTACGGCTATTAC AB AM 874 R GACTGCATGGAGCGTATCCT 5
28 | AB AM 897 F  GTAATCCTGGGATTGCGATG AB AM 897 R TGCTTGTTGGTTGTATGATTGA 3
20 | AB AM 901 F TACCCGCTCCACCTTGTAAC AB AM 901 R TACCCGCTCCACCTTGTAAC 3
30 | AB_AM 905 F GCTGCTACCTTGTTGAAGGC AB AM 905 R TAGGAAGCACCCAATCCAAG 2
31 | AB_AM_ 906 F GGGCAATTACTCTTTCACCC AB_AM 906 R ATCTCCCTTGACCGGCTAGT 3
32 | AB AM 907 F TGCATGTATTCCCCATAGCA AB AM 907 R TCCATAGAATTCGCGGGTAG 4
33 | AB AM 909 F TGGCATCCATACCTGAATCC AB AM 909 R CACCTGGCCGAATCAATAAA 3
34 | AB AM 010 F  GTGCTCTGCTCACCTCACCT AB AM 010 R TTGGCAGGTACTTAGCGGTT 3
35 | AB_ AM 911 F  GTGCTCTGCTCACCTCACCT AB_AM 911 R TTGGCAGGTACTTAGCGGTT 4
36 | AB AM 914 F TGCACATTCTAGATCGGAGG AB AM 914 R TGCACGGAAAAATCTTCACA 3
37 | AB_AM 927 F GGGACCGGTTAAAACACAAA AB_AM 927 R CCATGGAGACCCCTACTCCT 3
38 | AB_ AM 1003 F CATCTGCGATTCGAGCTTCT AB AM 1003 R CTTGATTCGGCGACTAGAGC 2
39 | AB_AM_1024 F AAGGCCGTGGTTTCTAGGAT AB_AM 1024 R TTTGACACAACAGGAACCGA 3
40 | AB_ AM 1035 F GTACGACCGTTCCACCAAAC AB AM 1055 R CTTGTAGCCCATCATTGCAG 3

Metot

Her hatta ait 4 tohum 10.2 cm ¢apindaki saksilara
ekilmis ve 2 yaprakli donemde ekilen bitkilerden {i¢
tanesi saksilardan uzaklastirilmis ve her saksidaki
genotipi temsil edecek sekilde birer bitki birakilmigtir.
Bu bitkiden alinan yaprak ornekleri 2 ml’lik tiiplere
konularak DNA izolasyonu gergeklesinceye kadar -80
°C’de muhafaza edilmistir. DNA izolasyonunu CTAB
metoduna gore ve Oliver ve ark. (2010) protokolii
kullanilarak yapilmistir. Genotiplerden izole edilen
DNA’lar nanodrop isleminin yani sira test jellerde
gorintiilenerek  DNA’lardan  bant elde edilip
edilemedigi kontrol edilmistir.

PCR Uriinleri 0.02 ml hacminde 384’lik PCR
platelerine; 0.5 pl dNTP karisgtmi (5 mM karigim
(A+T+G+C)), 1 ul 10x buffer, 0.6 pnl MgCI,, SSR
primer ¢ifti (2 pul F ve 2 pul R), 2.5 ul (100 ng) genomik
DNA, 1.3 pl dH20, ve 0.1 ul DNA TAQ polimeraz
(5U/ul, Fermantes) gelecek sekilde toplam 10 pl
soliisyon hazirlanmstir.

PCR reaksiyonlar1 Thermo Scientific marka PCR
cihazinda; 94 °C’de 4 dakika galistiktan sonra 94 °C
(DNA iplikgiklerinin ayrismast) 30 saniye, 55 °C
(primerlerin yapigmasi her bir marker i¢in bu sicaklik
farklilik gostermistir (tavlama)) 45 saniye ve 72 °C
(DNA eslesmesi)’de 1 dakika g¢alisarak, 94°C ile 72°C
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arasinda 40 dongii yapmis ve son asamada 72 °C'de
10 dakika cahstirilarak tamamlanmigtir. Bitirilen PCR
irtinleri  kullannoma kadar -20 C° Dbekletilmisgtir.
Elektroforez  islemleri %  3’lik agaroz jelde
yiiriitilmiistiir. PCR {iriinlerine 10 pl yiikleme boyast
eklenerek toplam {iriin 20 pl olmustur FElektroforez
tankinin igine yerlestirilen jeller iizerindeki yiikleme
kuyularma 10 pl PCR {iriini yiiklenmis ve 180 volt
elektrik akiminda yaklasik 1.5 saat (PCR iiriinlerinin
jellerdeki gocleri takip edilmistir) yiiriitilmustir.
Elektroforez islemi tamamlandiktan sonra jel etidium
bromide solusyonuna (100 ml 1xTBE igin 20 pl etidium
bromide eklenmis) 20 dakika ¢alkalanarak boyanmustir.
Son olarak UV altinda goriintiilenerek resimlenen jellere
ait bant uzunluklar1 100 bp’lik ladder ile karsilastirilarak
skorlanmustir.

Yulaf genotiplerinin genetik benzerlikleri NTSYSpc
2.20 (Rohlf, 2005) programinda Dice indeks (Dice,
1945) kullanilarak hesaplanmistir. Her bir genotipe ait
DNA bantlar1 '0' veya 'l'seklinde kodlanarak ikili
(binary) veri matriksi olusturulmus ve bu matriks
yardimiyla da UPGMA (unweighted pairgroup method
arithmetic average) metodu kullanilarak, genotiplerin

birbiriyle ~ benzerliklerini  gosteren  dendogram
olugturulmustur (Aslan, 2015).
BULGULAR ve TARTISMA

Molekiiler karakterizasyona ait verilerden 384 yerel
yulaf genotipinin tarandigi SSR primerlerinden birisi
olan AB_AM 467 ile elde edilen bantlar Sekil 1°de,
arastirmada kullanilan SSR primerlerine ait allel sayilar
da Sekil 2’te gosterilmistir.

Kullanilan 40 adet SSR primeri ile 384 adet farkli
yulaf  genotipi  arasindaki  genetik  farkliliklar
bulunmustur. Yapilan ¢alismada sadece AB_AM 910
primeri TL750 ¢esidine ait DNA’y1 amplifiye edebilmis
diger primerler bu genotip iizerinde calismadigindan

100 bg

200 bg

300 bg
400 be

Ladder TL474
TL476

TL478
TL480

TL482
TL484

TLS570 TL574
TLS572 TL576

TL578

TL580
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TL750 genotipinden yeterli veri elde edilememistir.
Elde edilen sonuglar genotipler arasindaki farkliliklar
ve benzerlikleri filogenetik agagta oldugu gibi ortaya
cikarmig (Aslan, 2015) ve toplamda 40 adet primerden
130 adet polimorfik allel sayisina ulagilmigtir (Sekil 3).
Yerel yulaf genotiplerinin SSR  markorleriyle
genotiplenmesi sonucu elde edilen dendograma gore
ilkemiz genetik kaynaklarindan olan yerel yulaflar
oldukca genis bir varyasyon gostermislerdir. Elde edilen
molekiiler veriler kullanilarak olusturulan dendograma
gore TL462 ve TL464’l(n arastirmada kullanilan 40
SSR ve 130 allel bakimindan birbirine % 100 benzer
bulunmustur. Bu  duplikasyonlarin  6nlenmesi
bakimindan oldukc¢a dnemli bir sonuctur. Diger 6nemli
bir sonug ise birbirine genetik olarak uzak genotiplerin
belirlenmesidir. Ornegin, TL389-TL441, TL393-TL430
ve TL397-TL610 kombinasyonlart genetik olarak
birbirlerine en az benzeyen genotiplerdir. Bu genotipler
hem kendi islah programimiz hem de diger yulaf
arastiricilarinin - 1slah  programlarinda  kullanilmasi
bakimindan olduk¢a 6nemlidir. Arastirmada kullanilan
SSR primerlerinden AB_AM_467, AB_AM_829 ve
AB_AM 874 primerleri 5 allel ile en ¢ok bant elde
edilen primerler olurken, AB_AM_448, AB_AM_T77,
AB_AM_692, AB_AM_814, AB_AM_905 e
AB_AM_1003 primerleri ise 2 allel ile en az bant elde
dilen primerler olmuslardir. Arastirmada kullanilan
primerlerin biiylik ¢ogunlugu ise 3 ila 4 allele sahip
olmuslardir(Sekil 2).
Sekil 2°den de goriilecegi gibi SSR markérleri oldukga
polimorfik bulunmustur. En fazla allel sayist 5 olurken
SSR markoérlerinin genel olarak 3 veya 4 allele sahip
olduklar1 goriilmektedir. Dumlupmar ve ark.(2016b)
yaptiklart ¢aligmada, SSR  markdrlerinin  benzer
polimorfizmi gosterdiklerini bildirmislerdir.

TL666 TL670
TL668

TL674
TL676

TL762
TL764

TL766
TL768

TL770

TL672 TL772

Sekil 1 Calismada kullanilan yulaf genotiplerinin AB_ AM 467 SSR markoériiyle taranmast sonucu olusan

bantlar.

381



KSU Doga Bil. Derg., 20(4), 378-384, 2017
KSU J. Nat. Sci., 20(4), 378-384, 2017

25
o 20
E
Z 15
g
&
= 10
= .
6
0

2 3

Allel Sayist

Sekil 2 SSR markdrlerine ait polimorfik allel sayilar.

AM 102 mikrosatelitinde 220, 240 ve 260 bg
uzunlugunda bantlar gorilmiistiir. Olusan bantlar 3
allelin tizerinde ¢ikmistir. AB_ AM_68 primerinde 210,
220 ve 230 bg¢ uzunluklarinda 384 adet genotipte 3
farkl alleli ortaya ¢ikarmigtir. AB_AM_69 primerinde
170, 180, 190 ve 210 b¢ uzunluklarinda bant géstermis
olup cesitler arasinda 4 adet allel ortaya g¢ikarmistir.
AB AM 74 primeri 280, 300, 320 ve 350 bg
uzunluklarinda bantlara sahip olmustur. AB_AM_077
primeri 290 ve 310 b¢ uzunluklarinda 2 adet allel ile en
az verimlilik gosteren primerlerden biri olmustur.
AB_AM_087 primerinde 3 adet allel ve 140, 160, 180
b¢ uzunluklarinda bant elde edilmistir. AB_AM 87
primerinde ise 160, 180 ve 200 b¢ uzunluklarinda 3 adet
allel tespit edilmistir. AB_AM_123 primerinde 180, 200
ve 220 beuzunlugunda3 adet allel ile genotipler
arasindaki benzerlikler bulunmustur. AB_AM 130
primerinde 230, 250, 280 ve 300 b¢ uzunluklarinda 4
allel ile 384 yulaf genotipinde farkliliklar1 ortaya
koymustur. AB_AM 185 primeri 140, 160, 180 ve 200
b¢ uzunluklarinda 4 allel olusturmustur. AB_ AM_448
primerinde 2 adet allel 170 ve 190 bg¢ uzunluklarinda
meydana gelmigtir. AB_AM_453 primerinde 140, 160,
180 ve 200 bg uzunluklarinda 4 allel meydana gelmistir.
AB_AM_467 primeri 100, 120, 140 160 ve 180 bg
uzunluklarinda 5 allel ile en ¢ok allel gosteren 3
markoérden biri olmustur. AB  AM 488 primeri 220,
250 ve 280 bg¢ uzunluklarinda 3 allel genotipler
arasindaki polimorfizmi ortaya ¢ikarmstir.

AB_AM_493 primerinde 3 allel, 180, 200 ve 220 bg
uzunluklarinda bantlar olusturmustur. AB_AM_503
primerinde 230, 260 ve 290 b¢ uzunluklarinda bantlar
gostermistir. 3 allele baglanan bu primer genotipler

arasindaki ayirict  Ozelligini  ortaya koymustur.
AB AM 692 primerinde ise 170 ve 180 bg
uzunluklarinda 2 allel olugmustur. AB_AM 709

primerinde 240, 260 ve 280 b¢ uzunlularinda genotipler
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arasinda 3 allele baglanmigtir. AB_AM 805 primeri
250, 270, 290 ve 310 bg¢ wuzunluklarinda bantlar
gostermistir. 4 allele baglanmistir. AB_AM 814
primeril60 ve 180 b¢ uzunluklarinda 384yulaf
genotipinde2 adet allel igerisinde bantlar olusturmustur.
AB AM 833 primerinde ise 180, 200 ve 220 bg
uzunluklarinda bant gostermis ve 3 allele baglanmistir.
AB_AM_858 primeri toplamda 4 allel de bant
gostermistir. Olusan bantlar sirasiyla 160, 180, 210 ve
240 bg’dir. AB_ AM_869 primeri 4 adet allel olusturmus
ve bu alleler220, 270, 320 ve 350 bg¢ uzunluklarinda
meydana gelmisgtir. AB_AM 874 primeri 5 allele
baglanarak en ¢ok allel gdsteren 3 primerden biri olmus
ve 140, 160, 180, 200 ve 220 bg¢ uzunluklarinda bant
iretmistir. AB_AM_897 primerinde bantlar 260, 290 ve
320 bg uzunluklarinda ve 3 allelde meydana gelmistir.
AB_AM 905 primerinden olusan 2 adet allelde, 190 ve
210 b¢ wuzunluklarinda bantlar ortaya ¢ikarmistir.
AB_AM_906 primeri 3 allele baglanmig ve 260, 290,
320 bg¢ uzunluklarinda bant gostermistir. AB_AM_907
primerinde 260, 280, 300 ve 310 b¢ uzunluklarinda
bantlar goriilmistir. AB_AM_909 primeri 300, 330 ve
360 bg¢ uzunluklarinda bantlar  olusturmustur.
AB_AM_910 primeri TL750 genotipinde bant gdsteren
tek primer olmustur. 384 ¢esit yulaf genomunun tiimiine
baglanan bu primer 290, 310 ve 330 b¢ uzunluklarinda 3
allel icerisinde bantlar gostermisti. AB_AM 911
numaralt primer 240, 270, 300 ve 330 bg¢ uzunlulari
arasinda bant gostermistir. Bu primerin baglandig: allel
sayist ise 4’tiir. AB_AM 914 primerinde 280, 300 ve
310 bg¢ uzunluklarinda, baglanilan 3 adet allel
gozlemlenmistir. AB_AM 915 primerinde toplamda 3
allel 200, 220 ve 260 b¢ uzunluklarinda bant ortaya
cikmistir. AB. AM 927 primerinde 190, 210 ve 230 bg
uzunluklarinda 3 allel igerisinde bant oldugu
gozlemlenmistir.
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051

0.76
Coefficient

Sekil 3 Ug yiiz seksen ii¢ yulaf genotipinde SSR markér verileri kullamilarak elde edilen dendogram

AB AM 1003 primerinde 80 ve 90 bg
uzunluklarinda 2 adet allel olugmustur. Elde edilen
verilere gore olusturulan dendogram yulaf genotipleri
arasinda oldukga genis bir varyasyon tespit etmistir.
Tiirkiye orijinli yulaf gesitlerinin genetik ¢esitligine ait
yapilan Onceki caligmalarda, genetik g¢esitliligin cok

genis oldugu, iilkemizin farkli bolgelerine dagilmis bir
varyasyon oldugu bildirilmistir (Dumlupinar ve ark.,
2016b). Yine baska bir ¢alismada Montilla-Bason ve
ark. (2013) Avrupa kokenli, yerel cesitleri de igeren 177
yulaf genotipinde olduk¢a Onemli varyasyonlar
bildirmistir. Bununla birlikte, yerel yulaflarda yiiksek
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varyasyon oldugunu bildiren daha dnceki caligmalarla
da bulgularimiz uyum igerisindedir (O’Donoughue ve
ark., 1994; Fu ve ark., 2005; Newell ve ark., 2011;
Oliver ve ark., 2011 ve Boczkowska ve Tarczyk, 2013).

SONUC

Ulkemiz genetik kaynaklarindan olan yerel yulaflar
oldukca genis bir varyasyon gostermislerdir. Elde edilen
bantlar kullanilarak olusturulan dendograma
bakildiginda yerel yulaf ¢esitlerinin temelde % 51°lik
bir benzerlikleri oldugu da goriilmektedir. Molekiiler
analizlerin 6nemli sonuglarindan bir tanesi de TL462 ve
TL464%(n arastirmada kullanilan 40 SSR ve 130 allel
bakimindan birbirine % 100 benzer bulunmasidir. SSR
markdrleri yulaf genotipleri arasindaki farkliliklar:
bulmada basarili sonuglar ortaya ¢ikarabilmektedir.
Arastirma sonucunda Tirkiye orijinli yerel yulaf
cesitleri yurtdisindan getirilerek, tarimsal ve morfolojik
olarak karakterize edilmis ve ulusal gen bankamiza
kazandirilmistir. Bu sayede, iilkemizin genetik kaynag:
olan bu yulaf genotipleri iilkemizdeki bilim insanlarinin
da kullanimina ac¢ilmistir. Tek bitkiden gogaltilarak saf
bir sekilde gen bankamiza kazandirilan yulaf genotipleri
popiilasyon degil artik birer hattir.
Islah  programlarinda melez  kombinasyonlarinin
olusturulmasinda genetik olarak birbirine en uzak
hatlarin secilmesi veya tarimsal o&zellikleri bilinen
hatlarin istenilen ozelliklere gore melezlenmesi islah
hedeflerinin basarilmasinda yardimci olacaktir.
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