Turkish Journal of Agriculture - Food Science and Technology, 8(12): 2577-2582, 2020

DOI: https://doi.org/10.24925/turjaf.v8i12.2577-2582.3743

S
o

Turkish Journal of Agriculture - Food Science and Technology

Available online, ISSN: 2148-127X

| www.agrifoodscience.com |  Turkish Science and Technology

Determination of Genetic Diversity Using SRAP Technique in Some Walnut
Genotypes Obtained by Selection

Mehmet Yaman®?”, Ercan Yildiz*®, Hasan Pinar'¢, Aydin Uzun'¢, Ahmet Siimbiil>¢, Sule Alkan®f

'Faculty of Agriculture Section of Garden Plants, Erciyes University, 38039 Kayseri, Turkey
2Department of Plant and Animal Production, Susehri Timur Karabal Vocational School, Cumhuriyet University, 58140 Sivas, Turkey

“Corresponding author

ARTICLE INFO

ABSTRACT

Research Article

Received : 16/07/2020
Accepted : 26/09/2020

Keywords:
Walnut

SRAP

Marker
Polymorphism
Genetic diversity

Turkey is among the few countries in terms of plant  diversity.
An example of this situation is the variation in walnut seedlings grown from seed throughout the
country. The genetic material to be used in fruit breeding should be original and the genetic relations
among the genotypes should be well elucidated. In this research, genetic diversity was investigated
among the walnut genotypes selected from Usak province of Turkey with the use of molecular
markers. In this study, molecular results showed that the 19 SRAP primer combinations produced, on
average, 171 bands in the accessions examined, of which 77.2% were polymorphic. Base lengths of
the bands obtained from markers varied between 100-1500 bp. The similarity ratio of walnut
genotypes varied between 0.21 — 0.85. According to the results of the study, it was determined that
SRAP marker system can be used to determine genetic diversity among walnut genotypes.
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Seleksiyonla Elde Edilmis Baz1 Ceviz Genotiplerinde SRAP Teknigi
Kullanilarak Genetik Cesitliligin Belirlenmesi
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Tirkiye bitki ¢esitliligi bakimindan ender iilkeler arasindadir. Bu durumun bir 6rnegi de iilke
genelinde tohumdan yetisen ceviz ¢ogiirlerindeki varyasyondur. Bu farkliligin ceviz 1slahinda
kullanilabilmesi i¢in genetik materyalin ismine dogru olmasi ve aralarindaki genetik iligkilerin
belirlenmesi bilyiik onem tasimaktadir. Yapilan bu ¢alismada Usak ilinden seleksiyon ile elde edilmis
bazi ceviz genotiplerinde genetik cesitliligin molekiiler markdrler ile belirlenmesi amaglanmusgtir.
Calismada 19 adet SRAP markdr kombinasyonu kullanilmistir. Bu markdrlerden sayilar 2 ile 18
arasinda degisen toplam 171 skorlanabilir bant elde edilmis olup, bunlarin %77,2’si polimorfik olarak
bulunmustur. Markdrlerden elde edilen bantlarin baz uzunluklari ise 100-1500 bp arasinda degisim
gostermistir. Ceviz genotiplerine ait benzerlik oran1 0,21 — 0,85 arasinda degisim gdstermistir.
Calisma sonucuna gore SRAP markér sisteminin ceviz genotipleri arasinda genetik cesitliligi
belirlemede etkili sekilde kullanilabilecegi tespit edilmistir.
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Giris
Tiirkiye farkli cografik ve ekolojik 6zelliklere sahip
olmasindan dolay1 bitki gesitliligi ve genetik kaynaklar
acisindan diinyada 6nemli bir konuma sahiptir (Pinar ve
ark., 2019). Mevcut olan bu tiir ve gesit zenginligi iilkemizi
birgok meyve tiiriiniin hem anavatan1 hem de ekonomik
olarak yetistiricisi konumuna getirmistir. Tirkiye’de
genetik gesitliligin fazla olmasi, iilkemizin tarim tarihinde
meyvecilik kiltiriinii de onemli bir yere getirmistir
(Ercigli, 2004). Ceviz Kkiiltiirli, itilkemizde ¢ok eski
olmasina ragmen, uzunca yillar tohumdan yetisen ¢ogiir
agaclart ile iretim gergeklestirildiginden iiretimi ve ticareti
heniiz arzulanan bir seviyeye ulasamamustir. Ancak son
yillarda asili yerli ve yabanci standart cesitlerle kurulan
bahgeler, ceviz tiriinii 6nemli bir konuma tagimaya
baslamustir (Yaman ve ark., 2017; Yildiz ve Sumer, 2019).
Cevizin i¢inde yer aldig1 Juglans cinsi yaklasik olarak
20 tiirii icermekle beraber bunlar arasinda en yaygin olanm
ve kiltiirii yapilami Juglans regia L. olarak bilinmektedir
(Zhao ve ark., 2017; Demir ve ark., 2018). Diinyada ve
tilkemizde ceviz {iretimi giderek artis gostermektedir
(Demir ve ark., 2017). Bu artiga neden olan sebepler
arasinda en biiyiik pay, cevizin diger pek ¢ok meyve
tiirlerine nazaran yiiksek fiyattan alict bulmasi ve icerdigi
yag (%50-80), protein (%12-15), mineral ve vitaminler
bakimindan 6ne ¢ikmasi ile insan saglig agisindan 6neme
sahip olmasi sayilabilir (Hayes ve ark., 2016). Cevizlerin
hasattan sonra uzun siire depolanmasi, diger birgok bahge
iriinline nazaran daha az tarimsal isleme ve is giicline
ihtiyag duymasi, son yillarda marjinal alanlarda
desteklenmesi iretimi artiran diger faktorler olarak
siralanabilir. Bu yiizden ceviz iretim degeri yaklagik
olarak 3,5 milyon tona ulagmistir. Ceviz yetistiriciliginde
6nemli bir pay1 olan iilkemiz, 215.000 ton iiretim miktar
ile diinyada 4. sirada yer alarak, diinya ceviz iiretiminde
%3,9’luk paya sahip bulunmaktadir (FAO, 2018).
Tiirkiye’de tohumdan ¢iktigi varsayilan yaklagik 4
milyonun tizerinde asisiz ceviz agaci varlig: bilinmektedir
(Uzun ve ark., 2017). Bu genis genetik cesitlilik 6zellikle
1slah galismalarinda {istiin 6zellikli bireylerin segilmesinde
biiyiik faydalar saglamaktadir (Oztiirk ve ark., 2020). Bitki
tirleri arasindaki genetik cesitliligin tanimlanmas1 ve
degerlendirilmesinde fenolojik ve morfolojik o6zellikler
kullanilmasina ragmen (Co6gen ve ark., 2020), bu
ozelliklere dayali tespitler kisiye gore bazen de ekolojik
faktorlere gore degisiklik gosterdigi i¢in her zaman dogru
sonu¢ vermeyebilmektedir (Igbal, 2019). Bu nedenle
genatiplerin dogru tammlanmasi igin arastiricilar farkli
metotlara ihtiyag duymustur. Son yillarda genis
uygulamalar1 olan ve morfolojik o6zellikler gibi g¢evre
sartlarindan  etkilenmeyen  molekiiler = markdrlerin
kullanimu giderek artmaktadir (Ahmad ve ark., 2017).
Ceviz tirtinde genetik ¢esitliligin  arastirildig
¢aligmalar 1990’11 yillarin ortalarindan itibaren baslatilmig
olup, ilk c¢alismalarda daha ¢ok RFLP (Restriction
Fragment Length Polymorphism) (Fjellstrom ve Parfitt,
1994; 1995) ve RAPD (Random Amplified Polymorphic
DNA) (Woeste ve ark., 1996; Malvolti ve ark., 1997;
Nicese ve ark., 1998) teknikleri kullanilmistir. Giinlimiizde
DNA teknolojisindeki ilerlemeler farkli molekiiler markor
tekniklerinin gelistirilmesine neden olmustur. Ozellikle
farkli DNA molekiiler markor teknikleri kiiltir bitkilerinde

genetik ¢esitliligin belirlenmesinde ve genotiplere 6zgii
parmak izi analizlerinde yogun olarak kullanilmaktadir.
Parmak izi analizleri ile genetik ¢esitliligi tespit etme
calismalarinda RAPD, AFLP (Amplified Fragment Length
Polymorphism), SSR (Simple Sequence Repeats), RFLP,
SRAP (Sequence Related Amplified) ve ISSR (Inter
Simple Sequence Repeats) teknikleri yogun olarak
kullanilmaktadir (Pinar ve ark., 2018). Yapilan ¢aligmalar
sonucunda RAPD ve ISSR tekniklerinin polimorfizm
bakimindan, RFLP, SSR, AFLP ve SRAP DNA molekiiler
markor tekniklerinin ise tekrarlanabilirlik bakimindan
avantajli oldugu bildirilmistir (Powell ve ark., 1996). Son
yillarda kullanimu artan ve ¢ok sayida polimorfik bant
verebilen bir markor sistemi olan SRAP markérlerinin
hizli, nispeten ucuz ve oldukga tekrarlanabilir olmalar
nedeniyle genetik cesitlilik ¢aligmalar i¢in uygun oldugu
belirtilmistir (Pinar ve ark., 2017; Uzun ve ark., 2017).

Yapilan bu ¢alismada, agirlikli olarak Usak ilinden geg
yapraklanma, yan dal verimliligi, meyve kalite 6zelligi,
antraknoz ve meyve i¢ kurdu gibi hastalik ve zararlilara
dayamm agisindan Onemli kayda deger genotiplerin
belirlenmesi amaciyla yapilan seleksiyon ¢aligmasinda
secilen ceviz genotiplerinde genetik c¢esitliligin SRAP
markor teknigi ile belirlenmesi amaglanmastir.

Materyal ve Yontem

Materyal

Calismada, I¢ Ege Boélgesinde yer alan Usak ilinde
tohumdan ¢ikmig ceviz plantasyonlar1 igerisinde genel
anlamiyla ge¢ yapraklanan ve yan dallarda yiiksek oranda
meyve veren tiplerin belirlenmesi amaciyla yiiriitiillen
calisgmada baz1 fenolojik ve morfolojik 6zellikleri ortaya
konmus 18 adet genotip, bitkisel materyal olarak yer
almstir (Cizelge 1). Cok sayida ceviz genotipinin
seleksiyon yoluyla morfolojik 6zelliklere bagli olarak 53
genotipin degerlendirilmeye alindig1 ¢alisma kapsaminda
genotiplere verilen numaralar, bu calismada da ayn1 olup
sadece USAK kodu kullanilmamistir (Yildiz ve ark., 2017;
2019). Ayrica, bu genotiplere ek olarak ge¢ yapraklanma
ozelligine sahip Genotip-54 (Gediz/Kiitahya) ve Genotip-
55 (Cameli/Denizli) gesitleri ile birlikte referans gesit
olarak kullanilan 1 adet yerli (Sebin) ve 3 adet yabanci
(Livermore, Trampito ve Chandler) ceviz gesitleride dahil
edilmistir. Referans olarak kullanilan ceviz gesitleri Usak
ilinde ticari bir ceviz bahgesinden temin edilmistir.
Referans gesitlerden Sebin ve Chandler ¢esitlerine ait bazi
ozellikler (meyve eni, meyve boyu, meyve agirligi vb.)
Yildiz ve Siimer (2019) tarafindan tamimlanirken,
Trampito ¢esidinin Usak ekolojik kosullarinda 6zellikle
Fernor c¢esidi kadar ge¢ yapraklanma ozelligine sahip
oldugu, Livermore ¢esidinin ise yapraklanma ozelliginin
Chandler ¢esidiyle benzer oldugu belirtilmistir.

Yontem

Ceviz genotiplerinden alinan geng¢ yapraklarda DNA
izolasyonu CTAB metoduna gore gerceklestirilmistir
(Doyle ve Doyle, 1990). Bu genotiplere ait DNA
konsantrasyonlar1 spektrofotometre (BioTek Instruments,
Inc.,Winooski, VT, United States) ile olgiilereck DNA
ornekleri TE (10 mMTris-HCI, 0,1 mM EDTA, pH 8,0)
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soliisyonunda hazirlanmis ve kullanincaya kadar -20°C’de
muhafaza edilmistir.

Pcr Analizleri
DNA orneklerinde mix yapilarak 12 adet ileri ve 18
adet geri olmak iizere 216 adet SRAP primer

kombinasyonlar1 ile 6n tarama gergeklestirilmistir. Bu
testler sonucunda en fazla sayida polimorfik bant elde
edilen 19 adet SRAP markér kombinasyonu kullanilmigtir
(Cizelge 2). PCR bilegenleri toplam hacim her bir genotip
igin 15 pL olacak sekilde ve 2 ul. DNA (20 ng), 1,5 uL
10xPCR Buffer, 0,2 uL Tag DNA polymerase (5u uLY), 1
puL dNTP (2,5 mM), 1,5 uL MgCl; (25 mM), 2 uLL.10 mM
SRAP markér, 6,8 uL H,O olarak hazirlanmistir. PCR
kosullar1 ise 94°C 3 dk baslangi¢ denaturasyonun ardindan
35 dongiide 94°C 1 dak, 38°C 45 sn, 72°C 2 dak ve daha
sonra final uzama igin 72°C 10 dak olarak kullanmistir
(Uzun ve ark., 2009; 2017; 2020). PCR iirtinleri 1X TAE
buffer i¢erisinde %2’lik agaroz jelde elektroforez yapilmis
ve etidium bromidle boyandiktan sonra jel goriintiileme
(Kodak) tinitesinde goriintiilenmistir.

Veri Analizleri

Gorlntiileme islemi sonrasinda jellerden elde edilen
goriintiilerde bant varligi durumunda (1), yoksa (0) ve
amplifikasyon olusmamis ise (9) rakamlar1 verilerek
skorlama yapilmistir. NTSYSpc 2,1 bilgisayar paket
programu kullanilarak elde edilen veriler analiz edilmistir
(Rohlf, 2000). Bireyler arasinda benzerlik indeksleri
belirlenmistir (Dice, 1945). DICE benzerlik matriksine
dayali UPGMA metoduna gore ceviz genotiplerinin
dendrogrami olusturulmustur. Olusturulan DICE benzerlik
matriksinde yer alan genotiplerin birbirine ne kadar uzak
olduklar1i OUTPUT modiliinde matriks  degerleri
hesaplanarak belirlenmistir. DICE benzerlik katsayisina
dayali matriks, COPH modiilii kullanilarak aga¢ matrisi
ultrametrik benzerlik matriksine g¢evrilmis ve MxCOMP
modiilii kullanilarak ultrametrik benzerlik matriksi ile
benzerlik matrisinin uyumu karsilastirilmistir. Mantel testi
(Mantel, 1967) diye adlandirilan bu test sonucunda
dendrogramin benzerlik verilerini ne kadar iyi temsil
ettigini gosteren kofenetik korelasyon degerinin (r)
yorumu: 0,9<r, ¢ok iyi; 0,8<r<0,9, iyi; 0,7<r<0,8, zay1f ve
r<0,7, ¢ok zayif seklinde yapilmistir (NTSYS PC 2,1
Manual).

Ayrica ¢alismada kullanilan her bir markor i¢in toplam
bant sayisi, polimorfik bant sayisi ve polimorfizm orani da
belirlenmistir. ~ Polimorfizm  oram1  hesaplanirken
(Polimorfik Bant sayis1 x 100 / Toplam Bant sayisi)
formiilii kullanilmistir.

Polimorfik bant sayist x 10

Poli izm O :
olimorfizm Orani Toplam bant say:ist

Bulgular ve Tartisma

Tiirkiye’nin farkli illerinden toplanan 20 adet ceviz
genotipi ile referans olmasi igin alinan 1 adet yerli ve 3 adet
yabanct ceviz g¢esidi SRAP markdrleriyle genetik
cesitliligin  belirlenmesi amaciyla degerlendirilmistir.
Caligmada toplam 171 skorlanabilen bant elde edilmis
olup, bunlarmn %77,2’si polimorfik olarak bulunmustur.
Caligmadan elde ettigimiz polimorfizm orami cevizlerde

daha 6nce SRAP teknigi kullanan Akcan ve ark. (2008)’nin
calismasindan (%55,3) yiiksek, Uzun ve ark. (2017)’nin
calismasindan (%90,0) ise diisiik bulunmustur. Calismada
kullanilan genotiplerin tohumdan yetismesi ve buna bagl
olarak genetik acilimlar meydana geldigi ayrica farkli
illerden secildigi i¢in kullanilan biitiin primerlerde
monomorfik bant olusmamustir ve dolayzisi ile polimorfizm
orant yiksek bulunmustur. Diger yandan degisik
molekiiler tekniklerle iilkemizde yapilan c¢aligmalarda
farkli sonuglar alinmistir. Bahsi gegen ¢aligmalarda elde
edilen skorlanabilir bantlarm SAMPL ve AFLP
tekniklerinde %50,4’linlin (Kafkas ve ark., 2005), RAPD
ve ISSR tekniklerinde sirasiyla %68,2 ve %71,2’sinin
(Dogan, 2006), RAPD tekniginde %81,4’iiniin (Kaya,
2013), SSR, ISSR ve RAPD tekniklerinde sirastyla %99,1,
%71,1 ve %069,1’inin (Dogan ve ark., 2014), ISSR
tekniginde %79,6 (Orman, 2018) ve %61,1’inin (Ipek ve
ark., 2019) polimorfik oldugu belirlenmistir. Polimorfizm
oranlarinda ortaya ¢ikan bu farkliligin sebebi, biiyiik bir
olasilikla kullanilan gen kaynagiin ve primerlerin farklh
olmasindan kaynaklanabilir.

Calismada kullanilan SRAP markérleri igin primer
basina ortalama bant sayist 9,0 iken, polimorfik bant sayisi
7,0 olarak belirlenmistir. En yiiksek polimorfik bant sayilari
Em12-me2 ve Em13-me5 kombinasyonundan 15 adet
olarak saptanmistir. En diisiik polimorfik bant sayisi ise 2
adet ile Em7-mel5, Emll-me5 ve Eml4-me5
kombinasyonlarinda tespit edilmistir. Kullanilan markdrlere
ait baz uzunlugu degerleri 100-1500 bp arasinda degismistir
(Cizelge 2). SRAP teknigi ile yapilan ¢aligmalarinda Uzun
ve ark. (2017), primer basina diigen bant sayisini 6,5 olarak
hesaplarken, polimorfik bant sayisii ise 5,9 olarak
saptamustir. Yine ayni ¢aligmada en fazla bant sayist Em10-
Me10 primer kombinasyonundan (12 adet) ve en az bant
sayist  ise  Em9-Me6 ve  Eml16-Me3  primer
kombinasyonlarindan (3 adet) elde edilmistir. Calismalardan
farkli sonuglarin alinmasi kullanilan bitkisel materyallerin
farkli olmasinin bir sonucu olarak yorumlanabilir. Benzerlik
indeksleri ile dendrogram arasindaki korelasyonu ortaya
koyan kofenetik korelasyon katsayisi, r = 0,85 olarak
belirlenmistir. Bu degerin 0,8 ile 0,9 arasinda olmasi,
benzerlik indeksleri ile dendrogram arasinda iyi bir iligki
oldugunu ifade etmektedir (Mohammadi ve Prasanna,
2003). Buradan hareketle, benzerlik indeksleri ile elde edilen
dendrogram arasinda yiliksek diizeyde bir korelasyonun
oldugu, dendrogramin benzerlik indekslerini yiliksek bir
oranda temsil ettigi goriilmektedir.

Yapilan UPGMA ile olusturulan dendrograma gore,
genetik benzerlik degerlerinin 0,21 ile 0,85 arasinda
degistigi belirlenirken, 2 ana kiime olusmustur (Sekil 1). L.
ana kiimede olusan gruplarin birinde (I-A) 16 genotip ve
Chandler ¢esidi, digerinde (I-B) ise 4 genotip ve Sebin ¢esidi
yer almistir. I-B grubunda Genotip-54 ayr1 grup
olustururken, Genotip-31 ile Genotip-55 ve Genotip-28 ile
Sebin ¢esidi ayr1 grup olusturmustur. Bu alt grupta Genotip-
31 ile Genotip-55 arasindaki benzerlik yaklasik 0,66,
Genotip-28 ile Sebin ¢esidi arasindaki benzerlik yaklasik
0,60 olarak tespit edilmistir. II. ana kiimeyi ise Livermore ve
Trampito ¢esitleri yaklasik 0,67 benzerlik orani ile
olusturmustur. Genetik olarak en yakin olan genotiplerin
%82 benzerlik oraniyla Genotip-33 ve Genotip-35 oldugu,
en uzak genotiplerin ise Trampito ile Sebin ¢esidi (matrix
degeri: 0,05) arasinda oldugu belirlenmistir.
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Cizelge 1. Calismada yer alan genotiplerin lokasyonlari

Table 1. Locations of genotypes included in the study

Genotip Numarast Lokasyon 11 Genotip Numarasi Lokasyon il

1 Merkez Usak 29 Banaz Usak
3 Merkez Usak 31 Banaz Usak
4 Esme Usak 33 Banaz Usak
6 Esme Usak 35 Sivasl Usak
7 Esme Usak 37 Sivasl Usak
9 Esme Usak 41 Sivasl Usak
10 Merkez Usak 46 Ulubey Usak
11 Merkez Usak 47 Ulubey Usak
14 Merkez Usak 54 Gediz Kiitahya
28 Banaz Usak 55 Cameli Denizli

Cizelge 2. Caliymada kullanilan markér kombinasyonlarima ait baz uzunluklari, polimorfik bant sayilart ve polimorfizm oranlart
Table 2. Base lengths, polymorphic band numbers and polymorphism ratios of marker combinations used in the study

Markor Adi Baz Uzunlugu (bp) Toplam Bant Sayis1  Polimorfik Bant Sayisi Polimorfizm Orani (%)
Eml-me5 200-1100 7 5 71
Em2-me7 200-1500 16 12 75
Em3-me8 175-1400 12 10 83
Em3-mel0 400-1300 6 3 50
Em4-me5 225-1200 7 7 100
Em6-me3 100-1500 11 11 100
Em6-mel0 300-1300 14 9 64
Em7-me2 150-800 8 6 75
Em7-me3 200-700 8 5 63
Em7-mel0 300-1400 12 10 83
Em7-mel5 400-100 4 2 50
Em8-me5 200-1200 6 5 83
Em11-me5 900-100 2 2 100
Em12-me2 2800-1400 18 15 83
Em12-me7 225-1200 6 4 75
Em13-me5 275-1400 17 15 88
Em13-me7 225-1100 9 5 56
Em14-me5 325-700 3 2 67
Em15-me8 350-800 5 5 100
Ortalama 100-1500 9.0 7.0 77.2

Ulkemizde ceviz ¢esit ve genotipleriyle yapilan
caligmalarda  farkli  molekiiler =~ markér — teknikleri
kullanilmistir. Yapilan ilk ¢aligmada tilkemizin degisik
bolgelerinden secilen 21 ceviz gesit ve genotipi arasindaki
genetik  iliski AFLP ve SAMPL teknigi ile
degerlendirilirken, benzerlik indeksinin 0,77 ile 0,99
arasinda oldugu belirlenmistir (Kafkas ve ark., 2005).
Hatay ilinden secilen 22 ceviz genotipinde AFLP
markorleri ile yapilan bir ¢alismada, genotiplerin 0,90 ile
1,00 arasinda benzerlik indeksine sahip
oldugu belirlenmistir (Bayazit ve ark., 2007). 59 ceviz ¢esit
ve genotipinin RAPD, ISSR ve SSR olmak {izere farkli
molekiiler markér yontemleriyle analiz edildigi bir
caligmada, tiim gesit ve genotiplerin 0,54-0,91 arasinda
benzerlik indeksine sahip oldugu ve elde edilen
dendogramda g¢esit ve genotiplerin 3 ana grupta
kiimelendigi saptanmistir (Dogan ve ark., 2014). Kayseri
yoresinden secilen 50 ceviz genotipi arasindaki genetik
benzerliginin SRAP markér teknigi ile analiz edildigi ve
benzerlik oranlarinin 0,62-0,99 arasinda yer aldigi Uzun ve
ark. (2017) tarafindan bildirilmistir. Ulkemizin degisik
bolgelerinden toplanan 47 ceviz ¢esit ve genotipi
arasindaki genetik benzerligin ISSR teknigi ile belirlendigi
bir ¢aligmada, genotiplerin benzerlik indeksi 0,21 ile 0,83

orani arasinda degismistir (Orman, 2018). Konya ilinden
secilmis 8 genotip ile 9 yerli ve yabanct ceviz g¢esidi
arasindaki genetik benzerligin ISSR teknigi ile analiz
edildigi bir baska ¢alismada, benzerlik oraninin en diistik
%49, en yiiksek ise %89 oldugu bildirilmistir (Ipek ve ark.,
2019). Caligmalar arasinda temel baz1 farkliliklarin oldugu
goriilmekle birlikte ortaya c¢ikan bu farklilik, ceviz
genotiplerinin  farkli bolgelerden elde edilmesi ve
tohumdan ¢ikmasi nedeniyle genetik agilim gostermeleri
sonucu genis bir varyasyon olusturmast seklinde
agiklanabilir.

Calismada elde ettigimiz sonuglara gore, olusan alt
gruplar, genotiplerin alindigir cografi kokenlerine gore
kismen anlamli olarak gruplanirken, genel olarak gruplarda
karisik sekilde yer almigtir. Benzer sekilde, AFLP
markérleri ile yapilan bir ¢aligmada, Hatay ilinden segilen
22 ceviz genotipi kokenlerine gore gruplanmamistir
(Bayazit ve ark., 2007). Yine ISSR teknigi ile iilkemizin
degisik bolgelerinden selekte edilen 47 ceviz genotipiyle
calisan Orman (2018), genotiplerin ekolojik orijinleri ile
baglantili olabildigi gibi, bunlardan bagimsiz olarak da
ortaya cikabildigini tespit etmistir. Ote yandan Dogan ve
ark. (2014), Tirkiye'nin farkli bolgelerinden toplanan
ceviz genotiplerinin kdkenlerine gore gruplandirildigim
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belirtmistir. Benzer sekilde Christopoulos ve ark. (2010)
Yunanistan'n  farkli kesimlerinden toplanan ceviz
genotipleri arasinda Onemli farkliliklarin oldugunu ve
genotiplerin  kokenlerine gore gruplandigini  ifade
etmislerdir. Diger yandan Shah ve ark. (2016) Hindistan'in
Jammu ve Kesmir bolgelerinden toplanan ceviz genotipleri
iizerinde SSR markérleri ile bir galisma yiiriitmils ve
genotiplerin dendrogramdaki kiigiik gruplar halinde
kiimelendigini belirtmistir. Caligmada yer alan mevcut
genotipler, farkli cografik alanlardan toplanmistir.
Anadolu uzun yillardir Asya ve Avrupa kitalar1 arasinda
ticaret giizergahi olarak yer alirken, bu durum Tiirkiye'nin
farkli bolgelerinden gelen ceviz genotiplerinin karisimiyla
sonuglanmistir.  Yabanct  genotiplerin  Tiirkiye'ye
getirilmesi ceviz genotipleri arasindaki genetik cesitliligi
de artirmistir. Benzer bir durumun, yine ticaret yolu
iizerinde yer alan Yunanistan i¢in de gecerli oldugu
Ebrahimi ve ark. (2016) tarafindan da bildirilmistir.
Mevcut ¢aligma gegmiste yapilan ceviz caligmalarinda
oldugu gibi ayn orijine sahip genotiplerin bile tohumdan
yetismesi ve acikta tozlanmasi nedeniyle genis bir genetik
varyasyona sahip oldugunu gostermektedir.
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Sekil 1. SRAP markirlari ile ceviz genotiplerine ait dendogram
Figure 1. Dendrogram of walnut genotypes with SRAP markers

Sonug olarak, SRAP markdrlerinin ceviz tiiriinde genetik
iligskinin belirlenmesinde yiiksek polimorfizm sagladigi ve
genotiplerin birbirinden ayrilmasinda bagvurulabilecek bir
sistem oldugu ongoriilmektedir. Islah ¢aligmalarinda genetik
poplilasyonlar ¢ok yiiksek sayilara ulagsmaktadir. Mevcut
materyaller igerisinde  genetik  farkliliklarin  veya
benzerliklerin markorler araciligryla tespit edilmesi gerek is
giicii gerek ise zaman agisindan son derece degerlidir.
Cevreye uyum ve tarimsal ozellikler baz alinarak genetik
olarak birbirine uzak genotiplerin secilmesi ve 1slah
caligmalarinda kullanilmast ile genig bir varyasyon
saglanabilir. Usak ilinde belirlenen ceviz materyalleri
arasinda genetik cesitliligi artirmak icin birbirine yakin
genotipler yerine birbirine en uzak genotiplerin se¢ilmesi
varyasyonu artirmaya yardimci olacaktir. Diger yandan bu
caligmalarin bolgesel bazda yapilmasi adaptasyon agisindan
da degerlidir. Calismanin yapildig1 bélgelerde uzun yillar
yetisen bu genotiplerde, yeni gesit adayr bireylerin bolge
sartlarina adaptasyonunun saglanmasini da olumlu yonde
etkileyebilecegi diigiiniilmektedir.
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