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Turkey with diverse ecologies harbours several plant and fruit species. Several species grow
naturally are grown commercially. Kayseri and surroundings constitute natural spread zone of some
fruit species. This study was conducted to determine genetic diversity and some pomological
characteristics of 31 seed-propagated quince (Cydonia oblanga Mill.) genotypes. For pomological
characteristics, fruit length, fruit width, water soluble dry matter (WSDM) and total acidity analyses
were performed. Molecular analyses were conducted with the aid of 15 SRAP primer combinations.
Genetic diversity in investigated genotypes varied between 0.53- 0.92 and genotypes were gathered
under two main groups. Primer base lengths varied between 400- 1700 bp. A total of 97 clear bands
were obtained and 91 of them were polymorphic (polymorphism ratio = 87.7%). Present findings
revealed that existing quince populations of the region should be preserved and be used in further
genetic studies.
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Genetik gesitlilik

Pomoloji

Tiirkiye’de ekolojik farkliliktan dolay1 ¢ogu bitki ve meyve tiirii hem dogal olarak hem de ekonomik
olarak yetismektedir. Kayseri civari bazi meyve tiirlerinin dogal yayilis bolgelerinden biri
durumundadir. Yapilan bu calismada Kayseri yoresinde tohumdan yetistigi varsayilan 31 ayva
(Cydonia oblanga Mill.) genotipinde genetik ¢esitligin ve bazi meyve ozelliklerinin belirlenmesi
amaglanmistir. Caligmada meyve boyu, meyve eni, SCKM ve asitlik gibi meyve ozellikleri
incelenmistir. Caligmada, 15 SRAP primer kombinasyonu kullanarak yapilan molekiiler
incelemelerde genetik ¢esitliligin 0,53 ile 0,92 arasinda degiskenlik gosterdigi ve genotiplerin 2 ana
grupta toplandig1 ortaya ¢ikmistir. Calismada primerlerin baz uzunluklar1 400-1700 bp arasindadir.
Toplam da 97 adet skorlanabilir bant elde edilmis olup, bunlardan 91°i polimorfiktir ve polimorfizm
orant %87,7 olarak bulunmustur. Caligmada elde edilen sonuglar bolgedeki ayva popiilasyonlarinin
korunmasi ve daha sonraki ¢aligmalarda kullanilmasi adina 6nem tagimaktadir.
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Giris

Tirkiye sahip oldugu bitki tiir ve cesit zenginligi
bakimindan diinyada bircok meyve tiiriiniin anavatani
smirlari icerisindedir. Tiirkiye’ nin farkli iklim kosullarina
sahip olmast da genetik ¢esitliligine katki yapmakla
beraber 85’in iizerinde bitki tiiriiniin de yetistirilmesine
imkan saglamaktadir (Ercisli, 2004; Pmar ve ark., 2019).
Bu bitkiler arasinda ticari 6neme sahip tiirlere elma, armut,
ayva, visne ve kiraz 6rnek olarak gosterilebilir (Uzun ve
ark., 2018).

Ayvanin (Cydonia oblanga Mill.) anavatani Kuzey-
Bati Iran, Kuzey Kafkasya, Hazar Denizi Dolaylar1 ve
Kuzey Anadolu olmakla beraber, ayva kiiltiirii diinya
iizerinde ¢ok eski tarihlerden beri bilinmekte ve
giiniimiizde Avusturalya hari¢ diger iilkelerin tamaminda
yetistirilmektedir (Yiksel ve ark., 2013). Ayva 5-8 metre
arasinda boya, 4-6 metre genislige ulasabilen tag
bliylikligii yaninda 1 kg agirliga ulasabilen meyvelere
sahiptir (Westwood, 1993). Yapraklar1 yumurta ve genis
elips seklinde ya da bazen yuvarlakca 5-10 cm
uzunlugunda ve 7-10 cm genisligindedir (Oz¢agiran ve
ark., 2011).

Tirkiye 174.038 tonluk iiretimle diinya ayva
iiretiminde ilk siradadir (FAO, 2017). Tiirkiye’de ayva taze
tiiketiminin yani sira regel, komposto, marmelat gibi farkl
sekillerde degerlendirilmesi yaninda yumusak g¢ekirdekli
meyve tiirlerine ana¢ olarak kullanilmasindan dolay: iilke
geneline yayilim gostermistir (Atay ve ark., 2011).

Ekonomik olarak yetistiriciligi yapilan ayva cesitleri
arasinda “Demir ayvasi1”, “Limon ayvas1” “Esme (Ekmek)
ayvast” ve “Bardak ayvasi” yer almaktadir. “Esme” ve
“Limon” ayvasi bunlar arasinda en yaygin olanidir (Soylu,
1997). Ayva, Tirkiye’de genellikle ev bahgelerinde tek
agac seklinde karsimiza ¢ikar. Bu agaglarin ¢ogu
tohumdan olusmus veya tohumdan olusan agaglardan
vegetatif olarak cogaltilmigtir. Bu zengin popiilasyonun
seleksiyon ¢aligsmalari ile degerlendirilerek gesit olabilecek
nitelikteki tiplerin belirlenmesi ile birlikte, iiretimin
artacagl ve alternatif gesitlerin ortaya ¢ikarilmasina katki
saglayacaktir.

Bitkiler arasindaki genetik iliskinin belirlenmesinde
morfolojik, molekiiler, biyokimyasal gibi ydntemler
kullanilmaktadir. Biyokimyasal ve morfolojik 6zellikler
cevre sartlarindan etkilenmesinden dolayr tam olarak
genetik farkliligi yansitamamasma sebep olmaktadir
(Kagar ve ark., 2014; Erayman, 2014). Bu yiizden bitki
1slahinda molekiiler markirlar oldukga basarili sekilde
uygulanmaktadir. Ayva tiiriinde de randomly amplified
polymorphic DNA (RAPD) (Bayazit ve ark., 2011) ve
simple sequence repeats (SSR) (Yamamoto ve ark., 2004;
Dumanoglu ve ark., 2009; Halasz ve ark., 2009),
Sequence-related amplified polymorphism (SRAP) (Pmnar
ve ark., 2016) gibi bazi molekiiler markirlar basarili sekilde
kullanim gormiistiir.

Yapilan bu c¢aligmada Tiirkiye’nin orta bdlgesinin en
yiiksek dagi olan Erciyes eteklerinde kurulan Kayseri’nin
ilgelerinden segilen ayva genotiplerinde genetik ¢esitliligin
ve bazi meyve 6zelliklerinin belirlenmesi amaglanmustir.

Materyal ve Metot

Bitki Materyali

Calismada kullanilan bitkisel materyaller Kayseri ili ve
ilcelerinde ayva popiilasyonunun yogun oldugu Develi,
Felahiye, Incesu, Talas, Tomarza, Yahyali ve Yesilhisar
ilgelerinde bulunan ayva genotiplerinden secilmistir. Ayva
genotiplerinin segilmesinde aga¢ verimi, meyve iriligi,
meyve biiylikligi, meyve sekli gibi parametreler
bakimindan o6ne ¢ikan genotipler dikkate alinmistir.
Calismada kullanilan genotiplerin toplandig: ilgeler ve
mahallelere ait genotip sayilar1 Tablo 1°de yer almaktadir.

DNA Izolasyonu

Ayva genotiplerinden alinan gen¢ yapraklardan DNA
izolasyonu CTAB metoduna gore yapilmistir (Doyle ve
Doyle, 1992). DNA konsantrasyonlar1 spektrofotometre
(BioTek Instruments, Inc.,Winooski, VT, United States) ile
Olglilmiistir ve DNA 6rnekleri TE (10 mMTris-HCI, 0,1
mM EDTA, pH 8,0) soliisyonu kullanilarak hazirlanmustir.
Hazirlanan DNA’lar -20 C’de muhafaza edilmistir.

PCR Analizleri

Calismada 16 adet SRAP primer kombinasyonu
kullanilmstir (Tablo 2). PCR bilesenleri toplam hacim 15 pl
olacak sekilde 2 ul DNA (20 ng), 1,5ul 10xPCR Buffer, 0,2
ul Taq DNA polymerase (5u/pL), 1 uldNTP (2,5mM), 1,5ul
MgCly(25 mM), 2 ul 10 mM SRAP primer 6.8 pl H20 olarak
hazirlanmigtir. PCR kosullart ise 94°C 3 dk baslangig
denaturasyonun ardindan 35 dongiide 94°C 1 dk, 38°C 45
sn, 72°C2 dk ve daha sonra final uzama ig¢in 72°C 10 dk
olarak kullanmigtir (Uzun ve ark., 2009). PCR iriinleri 1X
TAE buffer igerisinde %2’lik agaroz jelde elektroforez
yapilmis ve etidium bromidle boyandiktan sonra jel
goriintiileme (Kodak) iinitesinde goriintiilenmistir.

Meyve Analizleri

Calismada meyve analizlerinin belirlenmesinde her bir
genotipte 20 adet meyve kullanilmistir. Meyve boyu,
meyve eni SCKM ve asitlik degerlerinin belirlenmesinde
Pinar ve ark. (2016) referans alinmustir.

Veri Analizleri

Gorintilleme iglemi sonrasinda jellerden elde edilen
goriintiilerde bant varligt durumunda (1), yoksa (0) ve
amplifikasyon olugmamis ise (9) rakamlar1 verilerek
skorlama elde edilmistir. NTSYSpc 2.1 bilgisayar paket
programi kullanilarak elde edilen veriler analiz edilmis ve
Dice metoduyla benzerlik matriksi olusturularak, UPGMA
metoduna gbére ayva genotiplerinin  dendogrami
olusturulmustur. Ayrica c¢alismada kullanilan her bir
markir i¢in toplam bant sayisi, polimorfik bant sayist ve
polimorfizm orami da belirlenmistir. Polimorfizm orani
hesaplanirken (Polimorfik Bant sayis1 x 100 / Toplam Bant
sayis1) formiilil kullanilmistir.

Meyve analizlerine ait ortalamalarin ve standart
sapmalarin belirlenmesinde Microsoft Exel 2019 paket
program kullanilmistr.
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Tablo 1. Ayva genotiplerinin toplandig1 bolgeler ve bunlarin sayilari

Tables 1. The regions of quince genotypes and their numbers

ilge Mahalle Genotipsayisi Ilge Mahalle Genotip sayisi
Develi Sarica 5 Tomarza Cukuragag 1
Felahiye Merkez 1 Tomarza Ciiciin 2
Felahiye Kayapinar 5 Yesilhisar I¢mece 1
Felahiye B. Toraman 4 Yahyali Merkez 5
Incesu Garipge 3
Talas Merkez 1
Talas Kogcagiz 3
Toplam 31

Tablo 2. Primer kombinasyonlari, baz uzunluklari, bant sayilari, polimorfik bant sayilar1 ve polimorfizm oranlari
Tables 2. Primer combinations, base lengths, band counts, polymorphic band counts and polymorphism rates

Primer Ad1 Baz Uzunlugu Bant Sayis1 Polimorfik Bant Sayis1 Polimorfizim Orani(%)
em10mel0 500-1500 11 11 100
em3me7 500-1320 3 3 100
eml6me3 400-800 5 4 80
emlmel 500-1400 9 9 100
emlime2 1200-1700 5 5 100
em8me3 800-1380 8 8 100
em2me2 470-1290 6 6 100
em9me6 800-1420 5 5 100
em15me6 600-1400 7 6 85,7
em15mel0 500-1410 5 5 100
em4me4 1100-1400 4 4 100
emlimell 1500 1 0 0
eméme6 500-1400 7 7 100
em9me9 1200-1700 8 8 100
em2mel 1110-1500 9 8 88,8
em13me6 1000-1500 4 2 50
Toplam 97 91
Ortalama 400-1700 6,06 5,68 87,7

Bulgular ve Tartisma

Molekiiler Analiz,

31 ayva genotipi Srap markirlariyla degerlendirilmistir.
Toplamda 97 skorlanabilen bant elde edilmis olup, bu
bantlarin 91’1 polimorfiktir. Calisma sonuglarina gore
polimorfizm oran1 %87,7 kullanilan primerler igin
ortalama bant sayis1 6,06 ortalama polimorfik bant sayist
5,68 seklinde belirlenmistir. En yiiksek bant sayilari
em10mel0 kombinasyonundan 11 adet, emlmel ve
em2mel  kombinasyonlarindan 9  adet seklinde
bulunmustur. En diisitk bant sayis1 ise emllmell
kombinasyonundan 1 olarak elde edilmistir. En yiiksek
polimorfizm orani (em10 mel0, em3 me7, em1 mel, em11
me2, em8 me3, em2 me2, , em15 mel0, em4 me4, em6
me6, em9 me6) %100°diir. En diisiik polimorfizm orani ise
%0 ile en az bant veren emll mell primer
kombinasyonundan elde edilmistir. Kullanilan primerlerin
baz uzunlugu 400-1700 bp arasinda degismektedir (Tablo
2). Benzerlik indeksleri ile dendrogram arasindaki
korelasyonu ortaya koyan kofenetik korelasyon katsayisi,
r=0,81 olarak bulunmustur. Bu degerin 0,8 ile 0,9 arasinda
olmast, benzerlik indeksleri ile dendrogram arasinda iyi bir
iligki oldugunu ifade etmektedir (Mohammadi ve
Prasanna, 2003). Buradan hareketle, benzerlik indeksleri
ile elde edilen dendrogram arasinda yiiksek diizeyde bir
korelasyonun oldugu, dendrogramin benzerlik indekslerini
yiiksek bir oranda temsil ettigi goriilmektedir.

Calismada yer alan 31 genotip arasinda genetik
benzerlik 0,53 ile 0,92 arasinda degiskenlik gdstermistir
(Sekil 1). Calismada yer alan ve Yahyali bolgesinden
secilen 16 numarali genotip 0,53 diizeyinde benzerlik orant
ile digerlerine en uzak genotip olarak bulunmustur. Ote
yandan, 25 ve 26 numarali genotipler birbirine en yakin
(0,92) genotipler olarak saptanmigtir. Caligma sonucuna
gore elde edilen dendogramda 16 numarali genotip grup
dis1 olarak degerlendirilirken geri kalanlar iki ana grupta
toplanmustir. Birinci grupta (A) yer alan 9, 10 (Develi), 12,
14 ve 16 (Yahyali) numarali ve birbirine yakin cografi
bolgelerden toplanan genotipler ayni alt grupta yer
almiglardir. A grubunun diger alt grubunu ise Tomarza (5
ve 6) ve Felahiye’den toplanan (28 ve 29) ikiser genotip
olusturmustur.

Dendrogramin B grubunda Incesu’dan toplanan 18
numaral1 genotip tek bagina yerlesmistir. Diger genotipler
ise ii¢ alt gruba ayrilmislardir. Birinci alt grupta bir adet
Incesu’dan (20) ve dort adet Felahiye’den (21, 22, 23, 24)
toplanan genotip yer almistir. Bu grupta yer alan diger alt
grup hem genotip sayist hem de farkli bolgelerden
genotipleri barindirmast bakimindan en biiyiik alt grup
olarak belirlenmistir. Bu alt grupta 11 (Develi), 13, 15
(Yahyali); 17 (Yesilhisar); 19 (incesu); 25, 26, 27, 31
(Felahiye) ve 30 (Talas) numarali genotipler yerlesmistir.
B grubundaki son alt grup ise, Talas (1, 2, 3 ve 4) ve Develi
(7 ve 8) bolgesinden toplanan genotiplerden olusmustur.
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Tablo 3. Ayva genotiplerinin meyve boyu, meyve eni, asitlik ve SCKM degerleri (2011-2012 ortalamalari)
Tables 3. Fruit length, fruit width, acidity and TSS values of quince genotypes (average of 2011-2012 years)

Tip No Meyve Boyu(mm) Meyve Eni(mm) Asitlik(%) SCKM(%)
Tipl 94,03£8,14 79,25+6,17 2,40+0,54 15,50+0,71
Tip2 65,98+7,04 44,81+£5,24 1,22+0,58 16,00+4,63
Tip3 81,35+4,72 66,98+4,65 1,574+0,021 10,50+0,71
Tip4 83,45+8,77 65,74+6,72 2,26+0,60 9,00+0,56
Tip5 55,62+5,80 47,01+£3,41 1,50+0,36 18,00+1,90
Tip6 74,89+9,26 62,10+8,90 2,40+0,24 17,00+1,14
Tip7 73,46+6,51 67,46+£5,22 0,88+0,13 13,50+0,71
Tip8 55,75+4,68 51,65+3,88 0,9440,04 14,50+2,12
Tip9 63,75+3,92 63,15+5,04 1,19+0,42 11,50+0,71
Tipl0 79,02+10,83 75,07+7,30 1,28+0,42 11,50+0,71
Tipll 79,14+£7,00 70,00+5,95 1,55+0,28 13,50+0,71
Tipl2 64,23+5,98 55,34+£3,18 0,61+0,25 9,50+0,71
Tip13 86,91+11,91 74,92+7,92 1,55+0,36 14,5042,12
Tipl4 60,42+4,26 50,12+2,21 1,18+0,08 14,50+£3,54
Tipl5 66,80+6,03 62,31+5,52 0,83+0,47 11,00+1,41
Tipl6 88,39+10,17 77,25+6,60 1,96+0,60 14,50+0,71
Tipl7 81,87+5,70 72,46+5,34 1,13+0,50 11,00+1,41
Tipl8 69,14+5,13 57,01£3,04 1,34+0,29 17,00+£5,66
Tipl9 79,82+5,36 65,78+6,58 1,87+0,61 17,00+1,41
Tip20 68,06+2,72 64,79+4,55 2,00+0,21 14,00£1,41
Tip21 68,55+7,17 53,43+6,37 1,23+0,47 12,50+0,71
Tip22 78,14+5,82 69,50+4,89 1,14+0,13 10,00+2,04
Tip23 72,63+4,95 63,10+4,12 1,42+0,13 13,00+2,83
Tip24 67,44+6,61 58,69+5,73 1,31+0,13 14,50+4,95
Tip25 72,2144,25 66,11+4,11 1,53+0,23 14,50+3,54
Tip26 78,89+7,19 66,79+3,50 2,19+0,66 15,50+0,71
Tip27 74,18+8,70 55,62+7,64 1,68+0,38 13,00+0,48
Tip28 67,30+4,45 50,26+2,48 2,13+0,74 19,00+2,82
Tip29 80,70+6,22 71,90+6,57 1,48+0,44 13,50+0,71
Tip30 66,75+6,17 61,49+3,52 1,20+0,01 11,50+0,71
Tip31 75,36+4,63 71,79+£3,82 0,84+0,25 12,00+£2,04

Dendrogram genel olarak incelendiginde, bazi kiigiik
gruplanmalarin cografik orijine uygun oldugu goriilmiis,
ancak genotiplerin tiimii ele alindiginda bunun gecerli
olmadig1 saptanmistir.

Yamamoto ve ark. (2004), SSR yontemiyle 20 ayva
genotipi kullanarak yapmis olduklart ¢aligmada benzerlik
oranmin 0,67 ve 1,00 arasinda degisim gosterdigini
belirlemislerdir. Mevcut ¢alismada bu ¢alismayla benzer
ozellik gostermekte olup bazi genotiplerde benzerlik orani
0,9’un iizerinde belirlenmistir (Sekil 1). Pmnar ve ark.,
(2015), SRAP markirlartyla Tiirkiye’de yetistirilen ayva
cesitlerinde genetik iligskinin belirlenmesi amaciyla
yiriittiikkleri ¢alismada benzerlik oraninin  0,78-1,00
arasinda oldugunu tespit etmisler ve SRAP yOnteminin
ayva cesitleri arasindaki benzerligi belirlemede kullanigh
bir yontem oldugunu rapor etmiglerdir. Calismamizda elde
edilen sonuglar s6z konusu g¢alisma ile uyumlu olarak
bulunmustur.

Giiney ve ark. (2019), SSR markir sistemiyle
Tiirkiye’nin farkli bélgelerinden toplanan ayva genotipleri
ve ¢esitlerinde molekiiler farkliligi belirlemek amaciyla
yiriittiikleri ¢alismada markir sisteminin genetik cesitliligi
belirlemede kullanilabilir bir ydntem oldugunu tespit
etmiglerdir. Topcu ve ark. (2015) AFLP markir sistemi ile
koleksiyon bahgesinde yer alan 40 adet ayva genotipinde
genetik cesitligi ortaya koymak icin calismada 6 AFLP
primer kombinasyonu kullanmiglardir. Calisma sonucuna

gore polimorfizm oram1 %66,1 olarak tespit edilmistir.
Mevcut calismada ise polimorfizm orani %87,7 olarak
belirlenmis olup, iki g¢alisma arasinda meydana gelen
farkliligin  kullanilan markir sistemi ve genotiplerden
kaynakli olabilecegi Ongoriilmektedir. Yiiksek ve ark.
(2013) Anadolu’da yetistiriciligi yapilan 15 ayva gesidinde
8 SSR markirt kullanarak genetik cesitliligin %18-87
arasinda degistigini belirlemislerdir. Mevcut ¢aligmada
benzerlik oranlar1 Yiiksel ve ark., 2013 tarafindan yapilan
calismayla benzer 6zellik tagimaktadir.

Meyve Analizleri

Calismanin meyve analizleri sonuglarina gére meyve
boyu 55,62 (tip 5) mm ile 94,03 (tip1) mm arasi, meyve eni
44 81(tip 2) mm ile 79,25 (tip 1) mm arast degisim
gosterdigi belirlenmistir.Calismanin  meyve boyu ve
meyve eni bakimindan maksimum ve minumum degerler
Develi Sarica mahallesinden toplanan genotiplerde
belirlenmistir. Bu bdlgede ayva genotipleri arasinda meyve
ozellikleri bakimindan gens bir varyasyon meydana
gelmistir. Asitlik ve SCKM degerlerinde ise asitlik %0,61
(tip 12) ile %2.,40 (tip 1) arasinda, SCKM %9,50 (tip 12)
ile 919,00 (tip 28) arasinda degisim gostermistir (Tablo
3).Caligmanin asitlik ve SCKM degerleri bakimindan
genotiplerin toplandigi bolgeler arasinda genel olarak
onemli farkliliklar bulunmamaktadir (Tablo 3).
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r T T T 1
0.53 0.63 0.73 0.83 0.92
Coefficient

Sekil 1. Caligmada kullanilan ayva genotiplerinin
UPGMA’a dayal1 genetik benzerlik dendogrami
Figure 1. UPGMA-based genetic similarity dendogram of
quince genotypes used in the study

Sekil 2. 16 numaral: tipten bir goriiniim
Figure 2. A view from type 16

Pmar ve ark. (2016), meyve boyu ve meyve eninin
sirastyla 145,9- 50,0 mm, 99,5-63,0 mm arasinda, suda
¢oOziinebilir kuru madde (SCKM) %15,5-11,3 arasinda,
asitligin %0,99-1,98 degisim gosterdigini belirlemislerdir.
Gergekgioglu ve ark. (2014), SCKM miktarlarinin
genotiplere gore %13,20 ile %14,30; asitlik miktarinin
%7,37 ile %14,85 g/l, Ercan ve Ozkarakas, (2005), SCKM
miktarmi 11,75 ile 17,10 arasinda, Kiiden ve ark. (2009),
%11,4-20,4, Biiyikkyilmaz ve Yalginkaya, (2007) ise
%14,7 ile %15,9 arasinda degistigini rapor etmislerdir.

Dumanoglu ve Giines (2009) yapmuis oldugu calismada
ayvada meyve boyunun 92,9 ile 117,1 mm arasinda, meyve
eninin 77,3 mm ile 88,3 mm arasinda gosterdigini
belirtmistir. Mevcut ¢alisma Dumanoglu ve Giines (2009)

tarafindan yapilan ¢aligma ile meyve boyu ve meyve eni
noktasinda benzer ozellikler tasimaktadir. Piar ve ark.
(2016) yapmus oldugu calismada meyve boyu degeri
mevcut c¢alismadan yiiksek bulunmustur. Bu farkliligin
sebebi kullanilan genetik materyalin farkli olmasindan
kaynakli olabilir. Calismanin SCKM ve asitlik degerleri ise
diger arastiricilarin  bulgulartyla paralellik gosterdigi
sOylenebilir.

Sonu¢ olarak Kayseri ve yoresinden toplanan ayva
genotipleri arasindaki genetik ve morfolojik ¢esitliligin
belirlenmesi amaciyla yapilan bu ¢aligmada, genotipler
arasinda biiyiik bir varyasyonun oldugu belirlenmistir. Bu
zengin popiilasyonun hem ayva yetistiriciligi hemde 1slah
programlari acisindan kullanilabilir oldugunu
sOyleyebiliriz. Yalnizca morfolojik analizler kullanilarak
genotiplerin birbirinden ayrilmasi zor ve glivenilir degildir.
Molekiiler markirlara dayali olarak yapilan analizler
sonuglarin giivenilir olmasinda ve zamandan tasarrufta
etkilidir. Caligma sonuglarina gére ayva genotiplerinde
genetik ¢esitliligin belirlenmesinde SRAP markirlarina ek
olarak morfolojik verilerinde ¢alismada kullanilmasi
basarili sonuglar vermistir. Bu sonuglar neticesinde edilen
verilerin gelecekte farkli meyve Ozelliklerine yonelik
olarak ve daha fazla varyasyon elde edilmesi amaciyla
ayva 1slah1 programlarinda kullanim1 miimkiin olacaktir.
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