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Molekiiler markérler kullanarak gerezlik kabaklarda (Cucurbita pepo L.) saflik diizeylerinin
tahmin edilmesi

Estimation of purity levels of pumpkin genotypes (Cucurbita pepo L.) using molecular marker
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Makale tarihgesi / Article history: Aims: This study was aimed to determine the purity levels of pumpkins
DOI: 10.37908/mkutbd.995779 (Cucurbita pepo L.) using molecular markers.

Gelis tarihi /Received:15.09.2021 Methods and Results: The relationship between the purity levels and
Kabul tarihi/Accepted:20.10.2021 heterozygosity was estimated by using molecular markers using the

dominant (simple sequence repeats, SSR) and codominant (inter-simple
sequence repeats) markers in the S1, S2, S3 and SO generation. As a result

Keywords: of SSR analysis, the highest mean PIC value of CMTm66 and CMTp182
Genetic diversity, dominance, primers was 0.9 and the genetic diversity was 0.10. As a result of ISSR
codominance, heterozygosity. analysis, the highest average PIC values of HVH(TCC);, HVH(CA)7T and

BDB(CA)-C primers were found as 0.4 and the genetic diversity was found
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found to be more effective due to high polymorphism.

Conclusions: As a result of the analyzes, the number of heterozygous
bands between SO, S1, S2 and S3 generation showed a decreasing
acceleration. The highest number of heterozygous bands was obtained
from SO and the least heterozygous bands were from S3. This showed us
that the number of heterozygous bands decreased as the purity rate
increased. Successful primers detected in this study can be used in purity
testing studies.

Significance and Impact of the Study: Obtaining pure lines in plants is an
important factor for breeding studies. It is extremely important to use pure
parents in the production of hybrid seeds in cucurbit. There is no practical
way of estimating purity levels, but it can be understood that there is no
genetic expansion taking into account the morphological characteristics of
the plants obtained from the seeds in the field. It is important that the
molecular markers detected can be used in purity testing studies.
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GiRiS morfolojisi bakimindan  genis  bir  varyasyon

gostermektedir. Cucurbita cinsi icinde ekonomik olarak
Kabakgiller, Turkiye’de genetik cesitlilik bakimindan onemli Gg tur bulunmaktadir: C. pepo, C. maxima ve C.
o6nemli bir yere sahip olan (Sari ve ark., 2008), ekonomik moschata (Paris, 2005). Cucurbita pepo L. yaygin olarak
olarak degerli sebze tirlerini iceren bitki familyasidir. yetistirilen cerezlik kabak turidir ve genellikle yemeklik

Cucurbita cinsi icerisinde bulunan kabaklar meyve kabaklardan cerezlik kabak beklentilerine uygun tiplerin
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secilip cogaltiimasiyla Gretimi yapiimaktadir. Ayrica az
miktarda bal kabagi (C. moschata Pour.) ve kestane
kabagi (C. maxima Duch.) tohumlari da gerezlik olarak
kullanilmaktadir (Yanmaz ve ark., 2008).

Kabak tohumlari insan beslenmesi acgisindan oldukga
onemli besin 6gelerine sahiptir. Protein, yag, mineral
maddeler ve aminoasitler yéniinden zengindir (Yanmaz
ve Ddizeltir, 2004). Minerallerden potasyum (%0.03),
kalsiyum (%0.02), magnezyum (%0.1) ve fosfor (%0.01)
ihtiva etmektedir. Kabak tohumlari protein (%33-36),
doymamis yag asitleri (%35-47), karbonhidrat (%37) ve E
vitamini yoninden oldukga zengindir. Ayrica kolesterol
diisrict bir hidrakarbon olan ‘squalene’ kabak
tohumlarinda bulunmaktadir (Ermis, 2010).

Diinya Gida ve Tarim Orgiitii (FAO) tarafindan yayinlanan
istatistiklerde gerezlik kabak konusunda herhangi bir veri
bulunmayip sadece yemeklik kabak konusunda
istatistiksel veriler sunulmaktadir. Diinya’da 2.078.450
hektar alanda 27.449.48 ton yemeklik kabak Uretimi
yapilmaktadir. Diinya kabak liretiminde Cin 7.996.362
ton ile birinci sirada yer alirken bu sirayr Hindistan
(5.142.812 ton), Rusya (1.165.834), Ukrayna (1.164.660)
ve Amerika (1.091.121 ton) takip etmektedir. Tlrkiye ise
yemeklik kabak dretiminde dinyada 9. siradadir
(580.624 ton) (FAO, 2017). Turkiye’de 2018 yili toplam
cerezlik kabak iretimi 55043 tondur (TUIK, 2018).
Cerezlik kabak tretiminde birérnek sekil ve biylklikte
tohum {retmek olduk¢ca Onemlidir. Cerezlik olarak
tuketilecek tohumlar buyukliklerine gére ayrilarak satisa
sunulmaktadir. Ek olarak tohumluk olarak kullanilacak
tohumlar icin de homojenlik ve safiyet 6nem arz
etmektedir. Bu sekilde tohum (retiminde hibrit
tohumlar beklentileri rahathkla karsilayabilir. Hibrit
tohum Uretiminde saf ebeveynlerin kullaniimasi son
derece O6nemlidir. Genetik olarak saf olmayan
ebeveynlerin hibrit tohum (iretiminde kullaniimasi
sakincalidir. Saflik diizeylerini tahmin etmenin pratik bir
yolu bulunmamakla birlikte, arazide tohumlardan elde
edilen bitkiler arasindaki morfolojik 6zellikleri dikkate
alarak genetik agilim olup olmadigi anlasilabilmektedir.
Tohum safiyetini tespit etmede 6nemli bir yontem de
molekiler markor teknikleridir.

Molekiler markoérler, DNA dizilerinin farkhliklarini ortaya
cikaran ve genotiplerde istenilen bir geni veya o6zelligi
izlemek icin kullanilan markorlerdir. Bu markorler,
gozlenebilir karakterlere ve temeli proteine dayanan
markorlere gore oldukga givenilirdir. Sayilari fazla olup
cevreden etkilenmezler. Bitki gelisiminin herhangi
evresinde gozlenebilir ve lokuslar arasinda etkilesim
olusmamaktadir. Bu nedenlerle DNA markorleri islah
calismalarinda bitki materyallerinin seleksiyonu icin en
iyi aractir (Ovesna ve ark., 2002). Farkli DNA markor
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teknikleri kullanilarak bitki tiirlerinde genetik calismalar
basarili bir sekilde gergeklestirilmistir (Coskun ve ark.,
2017; Uzun ve ark., 2017; Pinar ve ark., 2017a; Pinar ve
ark., 2017b; Bulut ve ark., 2018; Karaman ve ark., 2018;
Tecirli ve ark., 2018; Uzun ve ark., 2020).
Mikrosatellitler, Okaryotik genomlar boyunca
dagilmistir.  SSR’lar  yiksek oranda  polimorfik
olduklarindan bitkiler hakkinda oldukca fazla bilgi
vermektedir. Bunun yaninda genellikle kodominant
markor vermesi ve PCR kolayligl da kullanim oranini
arttirmaktadir (Roder ve ark., 1995). ISSR tekniginde iki
mikrosatellit arasi bdlge cogaltilabilmektedir. ISSR,
genellikle dominant markordiir ve en 6nemli avantaji dizi
bilgisi gerekmeksizin primer dizayni yapilabilmesidir
(Joshi ve ark., 2000). Yiiksek oranda polimorfizm ve
Uretkenlik gostermesinden dolayi ISSR analizleri genetik
benzerlik, gen haritalama ve taksonomi g¢alismalarinda
kullanilabilmektedir (Gupta ve ark., 1994; Zietkiewicz ve
ark., 1994). Bazi gerezlik kabak genotiplerinde genetik
karakterizasyonun belirlenmesi amaciyla ISSR (Katzir ve
ark., 1998; Katzir ve ark., 2000; inan ve ark., 2012;
Esmailnia ve ark., 2015) ve SSR (Katzir ve ark., 2000;
Barzegar ve ark., 2013; Xanthopoulou ve ark., 2014;
Xanthopoulou ve ark.,, 2017) teknikleri 0Onceki
cahsmalarda kullaniimistir. Cerezlik kabakta hibrit tohum
Uretiminde saf ebeveynlerin kullanilmasi son derece
onem arz etmektedir. Molekiler markor tekniklerinin
kullanimiyla ebeveynlerin saflik diizeylerinin
belirlenmesi mimkiin olabilir. Bu ¢alismada molekiler
markorler yardimiyla S1, S2, S3 ve SO (kendilenmemis)
kademesindeki kabaklarin dominant ve kodominant
markorler kullanarak saflik dizeylerinin belirlenmesi ve
heterozigotluk arasindaki iliskiyi tahmin etmek
amacglanmistir.

MATERYAL ve YONTEM

Bitkisel materyal

Bu arastirma, Erciyes Universitesi, Ziraat Fakiiltesi Bahce
Bitkileri BolimU Laboratuvarinda yurttllmustir. Islah
¢alhismalari devam etmekte olan c¢erezlik kabak
koleksiyonundan gelistirilen S1 kademesinden 15 adet,
S2 kademesinden 15 adet, S3 kademesinden 15 adet ve
kendilenmemis SO kademesindeki bitkilerden rasgele
15er adet ornek alinmistir. Toplamda 60 ornekle
calisilmistir. Calismaya konu olan genotipler cerezlik
kabak Uretiminin yogun olarak yapildigi Develi ve
Tomarza ilgelerinden derlenen koleksiyona ait
genotiplerdir. Toplamda 60 adet genotipin DNA’s
kullanilarak calismalar yidratilmis olup Cizelge 1'de
sunulmustur.
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Cizelge 1. Farkh kademelerdeki cerezlik kabak genotiplerinin isim, kodlari ve saflik dlizeyleri (SO, S1, S2 ve S3).
Table 1. Names, codes and purity levels of pumpkin genotypes at different levels (SO, S1, S2 and S3).

S1’ler S2'ler S3'ler SO’lar
1 T17-S1-2 22 T33-S2-4 37 D26-4-S3-8 52 52
2 T55-S1-3 23 T46-S2-9 38 D24-1-S3-9 53 53
3 T38-S1-7 24 T41-S2-1 39 D14-5-S3-3 54 54
4 T53-S1-5 25 T34-S2-1 40 D7-1-S3-1 55 55
5 T54-51-3 26 T17-S2-6 41 D25-4-S3-10 56 56
6 T24-S1-10 27 T22-S2-10 42 D29-5-S3-5 57 57
7 T36-S1-5 28 T33-52-7 43 D32-2-S3-5 58 58
8 T8-S1-5 29 T39-52-2 44 D30-3-S3-3 59 59
9 T39-51-2 30 T55-52-5 45 D19-2-S3-1 60 60
10 T18-S1-4 31 T45-S2-2 46 D3-5-S3-8 61 61
11 T17-S1-6 32 T20-S2-4 47 D2-2-S3-4 62 62
12 T41-S1-10 33 T3-S2-1 48 D24-4-S3-8 63 63
13 T20-S1-10 34 T34-S2-2 49 D21-3-S3-7 64 64
14 T18-S1-6 35 T20-S2-2 50 D2-1-S3-9 65 65
15 T4-S1-7 36 T39-S2-5 51 D22-3-S3-1 66 66
Molekiiler yontem BULGULAR ve TARTISMA

DNA izolasyonu icin Doyle ve Doyle’nin (1990) gelistirdigi
DNA izolasyon yontemi uygulanmistir. CTAB DNA
ekstraksiyon islemi ile DNA izolasyonu saglanmistir. PCR
reaksiyonu icin toplam hacim 15 pl olarak hazirlanmistir:
7.15 pl distile su, 1.5 pl 10 x DNA polymerase buffer, 1.2
pl dNTPs (2.5 mM), 1 ul primer (5 mM), 0.15 ul Taq
Polymerase (1 U) ve 20 ng DNA.

Hazirlanan PCR karisimi 36 SSR ve 12 ISSR primeri
kullanilarak analiz edilmistir. Calismada kullanilan SSR ve
ISSR markoér primerlerinin géstermis oldugu polimorfik
bantlar belirlenmistir. Polimorfizm bilgi icerigi (PIC), her
bir primer igin PIC=1- 3(Pi)> formilu ile hesaplanmustir.
Genotipler arasindaki genetik benzerlik degerleri NTSYS
(Numerical Taxonomy Multivariate Analysis System)
paket programi kullanilarak analiz edilmistir. Matriks
olusturularak genetik benzerlik kats ayisi Dice (1945)
yontemine gore hesaplanmis ve UPGMA ydntemiyle
bireyler arasindaki benzerlikleri gosteren dendrogram
yapilmistir.

Kodominant markor sistemi icin her saflik derecesi bir
uygulama gibi kabul edilerek 4 farkli (SO, S1, S2, S3)
populasyonun heterozigotluk seviyesi, sahip olduklari
bant sayisina gore belirlenmistir. Heterozigotluk seviyesi
ile genotiplerin sahip oldugu bant sayisi arasinda
dogrusal bir iliski beklenmelidir (Gllsen ve Roose, 2001).
Bu amagla her lokus acisindan farkli kendileme
kademesindeki genotiplerin bant sayilari hesaplanmis ve
DUNCAN testiyle karsilastiriimistir.
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SSR analiz sonuglari

Bu calisma kapsaminda 36 adet SSR primeri test edilmis
ve bunlardan, 18 adet SSR primer cifti ile 52 skorlanabilir
bant elde edilmistir. Bu primer ciftleri arasindan 15
primer ciftinde polimorfizm belirlenmis, 3 primer cifti ise
(CMTm120, CMTm111, CMTm206) monomorfik (hepsi
ayni) bant Uretmistir. Elde edilen toplam allel sayisi
bakimindan CMTp182 (6 adet) lokusu en fazla alleli
Uretmistir. Farkli kademelerdeki kabaklardan elde edilen
bant profilleri Sekil 1’de sunulmustur. En yuksek PIC
degeri (0.9) CMTm66 ve CMTp182 primer giftlerinde, en
disik PIC degeriise CMTm120, CMTm111 ve CMTm206
primer ciftlerinden elde edilmistir. Michael ve ark.
(2019)'nin  yaptigi calismada 39 SSR isaretleyici
kullanilmistir. Markérlerin ortalama PIC degeri 0.57
olarak tespit edilmistir. Calisilan SSR primer ¢iftlerinin
polimorfizm ve PIC degerleri Cizelge 2’de sunulmustur.
Bu calismada belirlenen degerler Michael ve ark.
(2019)'nin elde ettigi degerlerden daha vyuksektir.
Barzegar ve ark. (2013), yaptiklari calismada ise 26 adet
Cucurbita pepo L. yerel gesidi arasinda genetik cesitliligi
tespit etmek icin 14 SSR primer cifti kullanmisglardir.
Genetik cesitlilik indeksi ve enformasyon indeksi
kullanilarak tahmin edilen polimorfik lokus yiizdesi, orta
ya da vyuksek derecede genetik cesitlilik ortaya
koymustur. Xanthopoulou ve ark. (2014), yaptiklari
calismada sadece 4 adet mikrosatellit markor kullanarak,
36 yazlik kabak yerel ¢esidi ayirt etmislerdir. EST-SSR
markorlerinin, yazhk kabakta biyogesitlilik
degerlendirmesi gibi farkh uygulamalarda faydali
olabilecegini, en 6nemlisi islah programlarini iyilestirmek
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icin kabak germplazmini ydnetmede yararl olabilecegini
belirtmislerdir.
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Sekil 1. CMTp131 primer ¢ifti kullanilarak S0-S1-S2-S3 kademelerinde elde edilen bant profilleri (Standart DNA
markoéri: 100-1500 bg).
Figure 1. Band profiles obtained at SO-51-52-53 levels using the CMTp131 primer pair (Standard DNA marker: 100-
1500 bp).

Molekiller — markoér  teknikleri  karsilastirildiginda
polimorfizm dizeyi ylksek oldugundan dolayir SSR ve
SNP markor teknikleri daha ¢ok tercih edilmektedir.
Katzir ve ark. (2000)'da vyaptiklari calismada SSR
tekniginin C. pepo’'nun akrabalik iliskilerini ortaya
koymada ¢ok daha basaril oldugunu belirlemislerdir.
Xanthopoulou ve ark. (2014), yaptiklari ¢calismada 4 adet
mikrosatellit markor kullanarak, 36 yazlik kabak yerel
¢esidi ayirt etmislerdir. Bu ¢alismada da SSR markorleri
oldukga zengin bir allel gesitliligi ortaya koymustur.

SSR teknigi ile NYSYS paket programi ile benzerlik
indeksleri hesaplanarak elde edilen dendrograma gore,
benzerlik katsayilari 0.64-0.93 arasinda degismistir (Sekil
2). Ortalama benzerlik katsayisi 0.78 bulunmustur. Bitiin
genotipler genetik olarak birbirlerinden  farkh
bulunmustur. Dendrogram 2 ana kola ayrilmistir. 1. ana
kolda 31S2 ve 26S2 genotipleri yer alirken, 2. ana kolda
ise 40S3 ve diger genotipler kiimelenmistir. Geriye kalan
genotiplerin tamami bu kol igerisinde yer almaktadir.
01S1 ve 47S3 genotiplerinin birbiri ile ayni yerde
konumlandigi  belirlenmistir. Birbirine en benzer
genotipler 0.91 benzerlik katsayisi ile 5950 ve 39S3’dur
(Sekil 2). Dendrogram grafigi sonuclarina gore farkli
kendileme kademesindeki genotiplerin  birbiriyle
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benzerlik gosterebildigi gibi genellikle farkli olduklar
tespit edilmistir. Bu sonug, calisilan genotiplerin rasgele
olmasi yonindeki 6ngérimizin de dogru oldugunu ve
yaratilen bu calismanin amacina uygun oldugunu ortaya
koymaktadir.

ISSR analiz sonuglari

Bu ¢alismada, 12 ISSR primeri kullanilmigtir. HVH(TCC);,
HVH(CA);T, DBDA(CA), (AG);YC, BDB(CA),C ve (GT)sYA
ISSR primer ciftlerinde yiksek polimorfizm gorilmius, 2
primer ¢ifti monomorfik bantlasma gostermistir.
Toplamda 60 bant elde edilmis ve 36’si polimorfiktir.
Elde edilen toplam allel sayisi bakimindan HVH(TCC)7 (18
adet) primeri en fazla alleli Uretmistir. Farkli
kademelerdeki cerezlik kabaklarin DNA’lari ile elde
edilen bant profilleri Sekil 3'te sunulmustur. En yliksek
PIC degeri 0.4 ile HVH(TCC);, HVH(CA);T ve BDB(CA),C
primer ciftlerinde, en duslk PIC degeri ise (CA)8R ve
(CT)sTG primer ciftlerinde elde edilmistir (Cizelge 3). inan
ve ark. (2012)'nin yaptiklari calismada 8 adet ISSR primer
¢cifti kullanarak 6 bant elde etmistir ve bitin bantlarin
polimorfik oldugunu bulmuslardir. Bu calismadan elde
edilen primer basina lokus sayisi daha fazladir.
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Esmailnia ve ark. (2015)"1 yaptiklari ¢calismalarinda 17 gozlenmistir. Ortalama polimorfizm bilgi icerigi (PIC) 0.3
ISSR primer ¢iftinden 11’inin toplam 283 bant verdigini olarak tahmin edilmisgtir.
ve bunlarin 263’tnin (%92.93) polimorfik oldugu

Cizelge 2. Gaziantep ili zeytin bahgesi topraklarinin bazi fiziksel ve kimyasal 6zellikleri ve alinabilir bor icerikleri
Table 2. Polymorphism and PIC values obtained from SSR primer pairs

Lokus Toplam bant sayisi Polimorfik bant sayisi % Polimorfizm PIC degeri
CMTp131 3 3 100 0.80
CMTmC67 3 3 100 0.70
CMTm120 1 0 0 0.00

CMTp46 3 3 100 0.80
CMTp174 3 3 100 0.70
CMTm130 2 2 100 0.60
CMTm84 5 4 80 0.60
CMTm144 3 3 100 0.70
CMTme66 4 4 100 0.90
CMTmC14 4 3 75 0.70
CMTp182 6 6 100 0.90
CMTm68 3 3 100 0.80
CMTm111 1 0 0 0.00
CMTm206 1 0 0 0.00
CMTmC34 1 1 100 0.00
CMTp125 4 4 100 0.60
CMTp247 3 3 100 0.80
CMTm187 2 2 100 0.60

Average PIC value 0.57
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Sekil 2. SSR verilerinden elde edilen benzerlik indekslerinin SHAN modiliinde kullaniimasiyla olusturulmus
dendrogram.
Figure 2. Dendrogram created by using similarity indexes obtained from SSR data in SHAN module.

Primer ciftleri arasinda en yiiksek polimorfik bant ve PIC
degerini ISSR15’te elde etmislerdir. ISSR15 primer ciftini
genetik cesitliligi arastirmak icin en uygun ve ayirt edici
primer cifti olarak kabul etmislerdir. Bu ¢alismalar bizim
calismamizla uyum icerisindedir.Dendrograma gore
benzerlik katsayilari 0.85-0.98 arasinda degismistir.
Ortalama benzerlik katsayisi 0.91 olmustur (Sekil 4).
Dendrogramda 1. ana kolda 43S3 ve 3352 genotipleri yer
almaktadir. 2. ana kolda ise 48S3 ve 04S1 genotipleri
digerlerinden ayri kiimelenmistir. Dendrograma gore
53S0 ve 57S0 genotipleri birbiri ile ayni bulunmustur.
Dendrogramda gorildigi UGzere farkh kendileme
kademesindeki genotipler benzerlik gosterebilmektedir.
inan ve ark. (2012)nin yaptiklari ¢alismada ISSR
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analizinde, genetik benzerlik katsayisini  0.07-0.96
arasinda bulmuslardir. Ferriol ve ark. (2003), ispanya’nin
yerel genotiplerinden olusan ve ticari olarak Uretilen C.
pepo’ya ait 69 genotipi morfolojik ve molekiler agidan
degerlendirmislerdir. UPGMA metodu kullanilarak
cluster analizi yapilmistir ve bu 2 markoér sistemi
kullanilarak genotipler iki alt tire ayrilmistir. Bizim
calismamiza ait dendogramlarda ise belirgin bir
gruplasma gorilmemistir. Calismada kullanilan 6rnekler
yukarida aciklandigi gibi farkh kademelerden ve her
birinden 15’er adet olmak Uzere toplamda 60 adet
rasgele ornek secilip analizlerde kullanilmistir. Bu sonug
kullanilan  materyallerin  ylritilen bu ¢alismanin
amacina uygun oldugunu ortaya koymustur.
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Sekil 3. HVH(TCC)7 primer ¢ifti kullanilarak SO-S1-S2-S3 kademelerinde elde edilen bant profilleri (DNA markori: 100-
1500 bg).
Figure 3. Band profiles obtained at S0-S1-52-S3 levels using HVH(TCC); primer pair (Standard DNA marker: 100-1500
bp).

Cizelge 3. Calisilan ISSR primer giftlerinin polimorfizm ve PIC degerleri
Table 3. Polymorphism and PIC values obtained from ISSR primer pairs

Lokus Toplam bant sayisi  Polimorfik bant sayisi % Polimorfizm PIC degeri
HVH(TCC); 18 12 67 0.40
HVH(CA),T 13 8 61 0.40
DBDA(CA); 8 5 62 0.20

(CA)sR 3 0 0 0.00

(AG)7YC 8 3 37 0.20
BDB(CA)-C 7 6 86 0.40
(GT)sYA 2 2 100 0.20
(CT)sTG 1 0 0 0.00
Average PIC value 0.20
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Sekil 4. ISSR verilerinden elde edilen benzerlik indekslerine gére SHAN modiliinde olusturulmus dendrogram.
Figure 4. Dendrogram created by using similarity indexes obtained from ISSR data in SHAN module.

Heterozigotluk analizleri

SSR ve ISSR analizleri sonucu, farkhh kademelerdeki
cerezlik kabaklarin heterozigotluk oranlari
hesaplanmistir. Her iki analiz sonucunda da kademeler
arasi heterozigotluk giderek azalmistir. En fazla
heterozigot bant sayisi SO kademesinde, en az
heterozigot bant sayisi S3 kademesinde gozlenmistir.
Cizelgedeki verilere bakildiginda ortalama ve medyan
degerleri galismadaki beklentiyi daha iyi karsilamaktadir.
Glilsen ve Roose (2001)’a gore kodominant markérler
icin melezlerde daha fazla bant gézlenmektedir giinki
ebeveynler ayni bolgede farkli aleller igin homozigotsa,
melez her iki allele de sahip olacaktir. Dominant
markorler icin melezlerde daha fazla sayida bant
beklenmektedir ¢linkii ana taksonlarin farkh lokuslarda

farkh aleller icin homozigot olmasi muhtemeldir ve
hibridin bu tir lokuslarda bandin baskin genin fenotipine
sahip olmasi beklenir. Ayrica bitin Cucurbit'lerde
oldugu gibi kabak bitkisi yabanci tozlanan bir tirdir ve
bu da genetik cesitliligi arttiran bir unsurdur. SSR ve ISSR
analizleri sonucu yapilan DUNCAN analizinde kademeler
arasi heterozigotluk oraninin azaldig
homozigotlasmanin arttigi gorilmistir. Bu sonuglar
¢alismanin sonucunu dogrular niteliktedir. SSR verileri ile
yapilan DUNCAN analizi genotipler arasindaki farklarin
0.0001 diizeyinde 6nemli oldugunu géstermektedir. Bu
bulgular Gllsen ve Roose (2001) tarafindan bulunan
bulgularla da uyum igerisindedir. ISSR verileri ile yapilan
DUNCAN analizi genotipler arasindaki farklarin 0.0089
diizeyinde 6nemli oldugunu ifade etmektedir.

Cizelge 4. SSR ve ISSR analizleri sonucu heterozigotluk oranlari
Table 4. Heterozygosity rates as a result of SSR and ISSR analyzes

SSR analizleri ISSR analizleri
SO S1 S2 S3 S0 S1 S2 S3
Ortalama 23.0 22.3 21.2 20.3 49.1 48.3 47.9 46.4
Mod 22 23-22 22-21 21 49 49-48-47 49 48
Medyan 23 22 21 20 49 48 49 46
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Cizelge 5. SSR ve ISSR analizleri sonucu yapilan DUNCAN analizi
Table 5. DUNCAN analysis as a result of SSR and ISSR analyzes

SSR ISSR
Duncan Gruplamasi Bant Sayisi Ortalamasi Duncan Gruplamasi Bant Sayisi Ortalamasi
S3-A 202.500 S3-A 464.167
S2-A 211.667 S2-BA 479.167
S1-B 222.500 S1-B 483.333
SO-B 230.000 SO-B 491.667
Pr>F <0.0001 Pr>F 0.0089
Sonug olarak, SSR ve ISSR primerlerinin gerezlik kabak (0.10) belirlenmistir.  ISSR  analizleri sonucunda

¢alismalarinda  kullanilabilir  oldugu gorilmektedir.
Calisma sonucunda elde edilen verilere gore, yliksek
polimorfizm nedeniyle saflastirma calismalarinda SSR
primer giftlerinin daha etkin oldugu saptanmistir. Basarili
bulunulan primer giftleri gelecek c¢alismalar igin yol
gosterici niteliktedir. Gelecekte vyapilabilecek iliski
haritalamasi, safiyet testlemesi ve yeni markor gelistirme
calismalarinda kullanilabilecektir. Uzun siren islah
calismalarinda, homozigotlugu gbzlemenin en yaygin

yontemi morfolojik 6zelliklerde goézlenen devamli
varyasyon olmaktadir. Yapilan bu calisma,
saflastirmadaki basarinin izlenebilirligini, molekiler

teknikler yardimiyla desteklemeye olanak saglamistir.
Yapilan analizler sonucunda SO, S1, S2 ve S3 kademeleri
arasinda heterozigot bant sayisi giderek azalan bir ivme
gostermistir. En fazla heterozigot bant sayisi SO
kademesinde ve en az heterozigot bant sayisi S3
kademesinden elde edilmistir. Bu durum saflagsma orani
artikca  heterozigot bant  sayisinin  azaldigini
gostermektedir. Elde edilen sonug arazi kosullarinda
gozlenen morfolojik Ozellikleri destekler niteliktedir.
Genel olarak galisma sonuglari molekiiler markdérlerin
heterozigotluk seviyelerini tahmin etmede ve kendileme
¢alismalarinda kontrol araci olarak basarili bir sekilde
kullanilabilecegini  ortaya koymustur.  Ozellikle
basarili/etkin bulunan  SSR primerlerin islah
programlarinda yer verilmesi tavsiye edilebilir.

OZET

Amag: Bu calismada molekiler markorler kullanilarak
cerezlik kabaklarda (Cucurbita pepo L.) saflik
diizeylerinin tahmin edilmesi amaglanmistir.

Yontem ve Bulgular: Dominant ve kodominant
molekiler markor teknikleri (simple sequence repeats,
SSR ve inter-simple sequence repeats, ISSR) yardimiyla
S0 (hi¢ kendileme vyapilmamis), S1, S2 ve S3
kademesindeki  kabaklarin  saflik  dizeyleri ile
heterozigotluk arasindaki iliski tahmin edilmistir. SSR
analizleri  sonucunda CMTpl182 ve CMTm66
primerlerinde ortalama PIC degeri (0.9) ve gen ¢esitliligi
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HVH(CA);T, HVH(TCC); ve BDB(CA);C primerlerinde en
ylksek ortalama PIC degeri (0.4) bulunmus olup gen
cesitliligi sirasiyla 0.61, 0.67 ve 0.86 olarak tespit
edilmistir. Bu ¢alismada kullanilan markor verimliliginin
bir ifadesi olan PIC degerleri karsilastirildiginda SSR
primerlerinin ortalama PIC degeri 0.57 bulunurken, ISSR
markorlerinin  ortalama PIC degeri ise 0.2 olarak
hesaplanmistir. Saflagsma calismalarinda SSR
primerlerinin  yldksek  polimorfizm  gostermeleri
nedeniyle daha etkin oldugu saptanmistir.

Genel Yorum: Yapilan analizler sonucunda farkli
kademeler (SO, S1, S2 ve S3) arasinda heterozigot bant
sayisi giderek azalan bir egilim gostermistir. En fazla
heterozigot bant sayisi SO kademesinden ve en az
heterozigot bant sayisi S3 kademesinden elde edilmistir.
Bu durum saflasma orani arttikca heterozigot bant
sayisinin azaldigini gostermektedir. Basarili bulunulan
primerlerin saflik dlzeyi belirleme g¢alismalarinda
kullanilabilecegi sonucuna varilmistir.

Calismanin Onemi ve Etkisi: Bitkilerde saf hatlarin elde
edilmesi i1slah ¢alismalari icin ¢cok énemli bir etkendir.
Cerezlik kabakta hibrit tohum {retiminde saf
ebeveynlerin kullanilmasi énemlidir ve bitkilerde saflik
diizeylerini  tahmin  etmenin  pratik bir yolu
bulunmamaktadir. Arazide tohumlardan elde edilen
bitkiler arasindaki morfolojik 6zellikleri dikkate alarak
genetik acilim olup olmadigl anlasilabilmektedir.
Molekiler markorlerin ebeveynlerin saflik diizeylerinin
belirlenmesinde kullanilabilirliginin belirlenmis olmasi
onemlidir.

Anahtar Kelimeler: Genetik c¢esitlilik, dominant,
kodominant, heterozigotluk.
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