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Ozet

Bazi karpuz genotipleri tohum 6zelliklerinden dolayr gerezlik olarak yetistirilmekte ve tiiketilmektedir.

doi: 10.55257/ethabd.1247106  Gerezlik potansiyeli olan genotiplerde 1slah ¢aligmalarinin  yapilabilmesi igin genetik analizlerin
gerceklestirilmesi gerekmektedir. Bu caligmada bazi gerezlik karpuz genotiplerinin genetik gesitlilik ve
populasyon yapisinin belirlenmesi amaglanmistir. ISSR (Inter Simple Sequence Repeat) markir teknigi
kullanilarak 24 genotipte 179 bant elde edilmis ve polimorfizm orani1 % 58.2 olarak hesaplanmistir. Benzerlik
katsay1 degerlerinin 0.75-0.98 arasinda oldugu belirlenmistir. Kiimeleme analizlerinde dort ana kiime
meydana gelmistir. Structure analizlerinde genotiplerin iki alt populasyondan olustugu tespit edilmistir.
Cerezlik karpuz genotiplerinin ISSR teknigi ile genetik olarak ayirt edilebildigi, ancak genetik varyasyonun

Anahtar Kelimeler dﬁsﬁk. _Old‘ugu sonucuna Y?.rllml$tlr. Bu ¢alisma sonuglar gerezlik karpuz gesitlerinin iyilestirilmesi i¢in 1slah

Citrullus  lanatus, ~ ISSR, stratejilerinde kullanilabilir.

genetik ¢esitlilik, populasyon
yapisi

Molecular Characterization of Edible Seed Watermelon Genotypes by ISSR
Technique

Abstract

Some watermelon genotypes are grown and consumed as edible due to their seed characteristics. Genetic

analyzes should be carried out in order to carry out breeding studies in genotypes with edible seed potential.
Keywords This study, it was aimed to determine the genetic diversity and population structure of some edible seed
Citrullus lanatus, ISSR, watermelon genotypes. Using the ISSR (Inter Simple Sequence Repeat) marker technique, 179 bands were
obtained in 24 genotypes and the polymorphism rate was calculated as 58.2%. It was determined that the
similarity coefficient values were between 0.75-0.98. In the cluster analysis, four main clusters were formed.
Structure analysis revealed that genotypes consisted of two subpopulations. It was concluded that the edible
seed watermelon genotypes could be distinguished genetically by the ISSR technique, but the genetic variation
was low. The results of this study can be used in breeding strategies for the improvement of edible seed
watermelon cultivars.

genetic diversity, population
structure
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1. GIRIS

Karpuz [Citrullus lanatus (Thunb.) Matsum &
Nakai] yiiksek su igerigi, besleyici 6zelligi ve diigiik
kalorili olmasi nedeniyle diinyada 6nemli miktarlarda
yetistirilmektedir (Maoto ve ark., 2019). Diinyada
101.634.720 ton, Tiirkiye’de ise 3.468.717 ton karpuz
iretimi yapilmaktadir (FAOSTAT, 2021). Karpuzun
meyve eti, yenilebilir kisim olarak degerlendirilirken
tohumlari ise genelde atik olarak kabul edilmektedir.
Meyveler genotipe gore degisen adet, renk, bilytikliik
ve c¢ok sayida tohuma sahiptir. Embriyo, tohumu
tamamen doldurmaktadir. Karpuz tohumlar1 besleyici
ozelligi iyi olan ancak yeterince tiiketilmeyen bir gida
yan {rliniidiir. Asya'nin bazi bolgelerinde karpuz
tohumlar1 ¢erez ve un olarak kullanilmaktadir (Hu,
2005). Tirkiye’nin dogu ve giiney kesimlerinde de
karpuz tohumlar1 ¢erez olarak tiiketilmekte ve giderek
yayginlagmaktadir.

Karpuz tohumlar1 dogal olarak diisiik kalorilidir ve
saglik agisindan faydali olabilecek igerige sahiptir.
Karpuz tohumlari, taze olarak tiiketilirse veya gida
griinlerinde kullanilirsa Onemli tibbi, saglik ve
ekonomik faydalar saglayabilir (Tabiri ve ark., 2016).
Karpuz tohumlar1 protein, yag ve B vitamini
bakimindan zengindir (Braide ve ark., 2012). Ayrica
iceriginde kalsiyum, magnezyum, demir ve ¢inko gibi
mineraller bulunmaktadir (Lakshmi ve Kaul, 2011).
Karpuz tohumlarmin yag oran1 % 57.1 olarak tespit
edilmistir (Seyed ve Elnaz, 2006). Karpuz tohumu
yaginin, insan sagligina yararli olan tekli doymamis
yag asitlerini ve ¢oklu doymamis yag asitlerini bilyiik
miktarlarda igerdigi belirlenmistir (El-Adawy ve
Taha, 2001). Bu yag antioksidan, antiinflamatuar,
kardiyoprotektif ve antimikrobiyal aktivitelere de
sahiptir (Bello ve ark., 2016; Thongtha ve ark., 2017).

2020). Karpuz tohumu unu kivami, besleyiciligi ve
tad1 arttirdig igin sebze soslarina basarili bir sekilde
dahil edilebilmektedir (Tak ve Jain, 2016). Tohumlar1
kivam arttirici, yag baglayici, tatlandirict ve diinyanin
cesitli yerlerinde c¢erez olarak tiiketilebilen karpuz
genotiplerinin (Lakshmi ve Kaul, 2011; Koocheki ve
ark., 2007) belirlenmesi ve genetik yapilarinin
arastirilmast 6nemlidir.

Tiirkiye’nin bazi bolgelerinde karpuz tohumlari
gerezlik olarak tiiketilmektedir. Ancak karpuz
tohumlarinda  ¢erezlik  6zelligin  artirilmasini
amaglayan 1slah c¢aligmalart yetersizdir. Mevcut
gerezlik karpuz genotiplerinin tespiti, Onemli
ozelliklerinin belirlenmesi ve genetik c¢esitliligin
belirlenmesi 1slah c¢aligmalart agisindan Onemlidir.
Genetik akrabalik derecelerinin belirlenmesi amactyla
farkli molekiiler markir teknikleri kullanilabilmektedir
(Zhang ve ark., 2016; Karaman ve ark., 2018; Aslan
ve ark., 2021; Pmar ve ark., 2021; Kira¢ ve ark., 2022;
Coskun, 2022). ISSR (Inter Simple Sequence Repeat)
markir teknigi tekrarlanabilirligi yiiksek, DNA dizi
bilgisi gerektirmeyen bir tekniktir. Daha 6nce farkli
karpuz  genotiplerinin  akrabalik  derecesinin
belirlenmesinde bu teknik basarili  bir sekilde
kullanilmigtir (Alsohim ve Motawei, 2014; Elias,
2016; Soghani ve ark.,, 2018). Bu c¢alismada
Tiirkiye’de ¢erezlik potansiyeli yiliksek olan bazi
karpuz genotiplerinin genetik karakterizasyonunun ve
populasyon yapisinin belirlenmesi amaglanmustir.

2. Materyal ve Metot

Bu caligmada Tiirkiye’nin farkli illerinden temin
edilen cerezlik potansiyeli yiiksek 24 adet karpuz
genotipi  kullanilmistir (Cizelge 1). Calisma 2022
yilinda, Hatay Mustafa Kemal Universitesi Ziraat

Karpuz tohumu yagi kozmetik iiriinlerde de bir bilegen Fakiiltesine ait Genetik Laboratuvarinda

olarak kullanilabilmektedir (Petchsomrit ve ark., gergeklestirilmistir.

2020). Karpuz tohumu unu gida {irlinlerinin

hazirlanmasinda kullanilabilmektedir (Kausar ve ark.,

Cizelge 1. Cerezlik karpuz genotip ve lokasyonlari
No  Genotip Orijin No Genotip Orijin
1 HMKU-KR-1 Hatay 13 HMKU-KR-13 Adana
2 HMKU-KR-2 Hatay 14 HMKU-KR-14 Aydin
3 HMKU-KR-3 Hatay 15 HMKU-KR-15 Mardin
4 HMKU-KR-4 Hatay 16 HMKU-KR-16 Batman
5 HMKU-KR-5 Hatay 17 HMKU-KR-17 Mardin
6 HMKU-KR-6 Hatay 18 HMKU-KR-18 Mardin
7 HMKU-KR-7 Hatay 19 HMKU-KR-19 Adana
8 HMKU-KR-8 Diyarbakir 20 HMKU-KR-20 Adana
9 HMKU-KR-9 Diyarbakir 21 HMKU-KR-21 Adana
10  HMKU-KR-10 Sanlurfa 22 HMKU-KR-22 Adana
11 HMKU-KR-11 Sanlurfa 23 HMKU-KR-23 Adana
12 HMKU-KR-12 Adana 24 HMKU-KR-24 Adana
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Karpuz genotiplerine ait tohumlar torf-perlit (2:1)
karigimi ile doldurulmus viyollere ekilmis ve ilk
gercek yapraklar kullanilarak
Cetyltriethylammnonium bromide (CTAB)
methoduna gore DNA izolasyonu gergeklestirilmistir.
DNA kalite ve miktar1 %0.8’lik agaroz jelde yiiriiterek
tespit edilmistir. Calismada en iyi amplifikasyon
saglanan 17 ISSR primeri kullanilmistir. PCR igin (15
ul son hacimli) hedef DNA (20 ng), 1.5 mM MgCl2,
0.2 pM primer, 0.5 mM dNTPs, 1x PCR buffer, 0.5
iinite Taq DNA polimeraz enzimi kullanilmistir. PCR
iriinleri icin 0.5X TBE g¢ozeltisi i¢inde etidyum
bromiir ile boyanan %1.5 agaroz jeli kullanilmistir.
Agaroz jeller UV jel gorlintiileme sisteminde
kaydedilerek Microsoft Office Excel programinda
bant varlig1 durumuna (1), yoklugu durumuna(0) ve
goriintli alinamamast durumuna (9) gore skorlama
yapumustir.  GenAlEx 6.5 programi kullanilarak
tahmin edilen allel sikligi, etkili allel sayist (Ne),
Shannon bilgi indeksi (I) ve gesitlilik (h) degerleri
belirlenmistir. Microsoft  Excel  kullanilarak
polimorfik bilgi miktar1 (PIC) tespit edilmistir.
NTSYS (Numerical Taxonomy Multivariate Analysis
System, NTSYS-pc version 2.1, Exeter Software,
Setauket, N.Y., USA) paket programi kullanilarak
kiimeleme analizleri gergeklestirilmistir  (Rohlf,
2000). Bireyler arasindaki benzerlik indeksleri DICE
yontemine gore hesaplanmistir (Dice, 1945).
Benzerlik indeksinden DICE benzerlik matriksine
dayali UPGMA dendrogrami ve varyans-kovaryans
matriksine dayali temel bilesenler analizi (PCA)
yapilmustir. Temel bilesenler analizi i¢in Eigen
vektorleri PROJ modiiliinde kullanilarak iki boyutlu
ve li¢ boyutlu grafikler elde edilmistir. Cerezlik karpuz
genotiplerinin  populasyon yapisinin belirlenmesi
amactyla  Structure programi  (Version 2.3.4)
(Pritchard ve ark., 2000) kullanilmistir. Her bir analiz
basamaginda her bir K degeri i¢in 100.000 burn-in
dongiisii ve 100.000 tekrar yapilarak ve 10 kez
tekrarlanarak analiz gerceklestirilmistir.
Populasyonlarin AK degeri hesaplamak igin ‘Structure
Harvester’ (Earl ve Vonholdt, 2012) yazilim
kullanilmistir ve alt populasyon sayis1 belirlenmistir.
Bu amagla elde edilen K ve AK degerleri igin verilerin
olasilik degeri temel alinarak optimum K degerine
ulastlmistir (Evanno ve ark., 2005). Kullanilan
genotiplerin hangi gruba ait olduklarin1 gosteren aitlik
olasilik degeri >0.80 olanlar ‘saf soy’ olarak, <0.80
olanlar ‘karisik soy’ olarak degerlendirilmistir.

3. Bulgular ve Tartisma

Yirmi dort adet ¢erezlik karpuz genotipinde ISSR
markir teknigi kullanilarak DNA  verileri elde
edilmistir. ISSR primerlerine ait baz1 dzellikler ile
cerezlik karpuz genotiplerinde genetik ¢esitlilik,
kiimeleme analizleri ve populasyon yapilar
belirlenmistir. Toplam 24 adet ¢erezlik karpuz
genotipinde genetik karakterizasyon amaciyla 17 adet
ISSR primeri kullanilmistir. Primerlerden toplam 179
ve primer basina ortalama 10.5 bant elde edilmistir.
Toplam 105 ve primer basina ortalama 6.2 polimorfik
bant belirlenmistir. Primer bagina toplam bant say1s1 7-
17 arasinda degismis ve en fazla bant UBC-808
primerinden (17 bant) elde edilmistir. Primerlerde
polimorfik bant sayis1 2-10 arasinda ve en fazla
polimorfik bant UBC-808 primerinden (10) elde
edilmistir. Polimorfizm oran1 %27.3-100 arasinda
degismis ve ortalama % 58.2 olarak hesaplanmistir. En
yiiksek polimorfizm gosteren primer ISSR-13 (%100)
ve en diisiik polimorfizm gosteren primer UBC-853
(%27.3)’diir (Cizelge 2). Tiim primerlerde bant araligt
205-1380 arasinda tespit edilmis ve en genis aralik
UBC-811 primerine (250-1350) aittir. Toplam bant
sayist bant aralik degerlerine oranlanarak bant
yogunluklart tespit edilmistir. Ortalama 90.51 baz ¢ifti
araliginda bir bant hesaplanmistir. En yiiksek bant
yogunlugu ortalama 55.59 baz ¢ifti arali§ina bir bant
hesaplanan UBC-808 primeridir. Bu c¢alismada
arastirilan gerezlik karpuz genotiplerinde toplam bant
sayisi, polimorik bant sayis1 ve bant yogunlugu
degerleri bakimmdan UBC-808 primeri 6ne ¢ikarken,
polimorfizm oran1 bakimindan ISSR-13 primerinin
daha etkili oldugu degerlendirilebilir. Daha oOnce
cerezlik karpuz genotipleri icin gergeklestirilen
molekiiler ¢aligmalar yetersiz olmakla birlikte, karpuz
genotiplerinde ISSR teknigi ile basarili genetik
caligmalar  gergeklestirilmistir. Bu  ¢aligmada
kullanilan ISSR primeri ve toplam bant sayisi
(swrasiyla 17, 179) diger bazi g¢alismalardan daha
fazladir (Yagcioglu, 2013; Alsohim ve Motaweli,
2014; Elias, 2016; Soghani ve ark., 2018). Bu
calismada ISSR primerlerinin  g¢erezlik karpuz
genotiplerinde  amplifikasyon saglanabildigi ve
polimorfizmi tespit edebildigi belirlenerek onceki
caligmalar dogrulanmistir.
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Cizelge 2. ISSR primerlerinden elde edilen polimorfizm ve bant bilgileri

Primer Primer Dizilimi Polimorfik Toplam Polimorfizm Bant Bant
Ad1 5-3’ Bant Sayis1 Bant Sayis1  Orani ( %) Arahgi Yogunlugu
UBC-808 (AG)8C 10 17 58.8 205-1150 55.59
UBC-810 (GA)8T 7 11 63.6 325-1380 95.91
UBC -811 (GA)8C 6 9 66.7 250-1350 122.22
UBC -815 (CT)8G 7 13 53.8 280-1270 76.15
UBC -818 (CA)BG 7 13 53.8 250-1240 76.15
UBC -825 (AC)BT 2 7 28.6 550-1300 107.14
UBC -841 (GA)8CTC 8 12 66.7 300-1210 75.83
UBC -845 (CT)8TG 3 7 42.8 300-1150 121.43
UBC -846 (CA)BAT 6 12 50 390-1250 71.67
UBC -853 (TC)SRT 3 11 273 300-1200 81.82
ISSR -1 AG(AC)7TAT 4 10 40 350-1160 81.00
ISSR-6 G(CCT)s5CC 8 10 80 510-1270 76.00
ISSR-7 AGA(TCC)S 6 75 410-1200 98.75
ISSR-9 (CARTG 8 88.9 460-1180 80.00
ISSR-11 (AC)BGG 4 57.1 300-1190 127.14
ISSR-12 (AG)8CT 8 15 533 290-1330 69.33
ISSR-13 (GA)6CC 8 8 100 300-1280 122.50
Toplam 105 179 756.8 - 1538.63
Ortalama 6.2 10.5 58.2 - 90.51

Cizelge 3. ISSR primerlerinden elde edilen bant frekansi, Na (farkl: allel sayis1), Ne (etkili allel sayis1), I (Shannon bilgi indeksi),
h (gesitlilik) ve PIC (polimortik bilgi icerigi) bilgileri

Primer Adi  Band Sikhigi Na Ne I h PIC
UBC -808 0.69 1.59 1.31 0.28 0.18 0.42
UBC-810 0.90 1.64 1.22 0.23 0.14 0.17
UBC -811 0.82 1.67 1.37 0.30 0.20 0.28
UBC -815 0.92 1.54 1.18 0.20 0.12 0.14
UBC -818 0.88 2.00 1.15 0.25 0.13 0.19
UBC -825 0.92 1.29 1.17 0.14 0.09 0.13
UBC -841 0.74 1.67 1.15 0.22 0.12 0.32
UBC -845 0.74 1.43 1.17 0.18 0.11 0.32
UBC -846 0.76 1.50 1.23 0.21 0.14 0.30
UBC -853 0.87 1.27 1.12 0.11 0.07 0.16

ISSR -1 0.89 1.50 1.22 0.21 0.13 0.18
ISSR-6 0.59 1.80 1.47 0.40 0.27 0.54
ISSR-7 0.74 1.75 1.29 0.29 0.18 0.35
ISSR-9 0.21 2.00 1.34 0.38 0.23 0.90
ISSR-11 0.88 1.57 1.28 0.26 0.17 0.21
ISSR-12 0.73 1.60 1.24 0.24 0.15 0.35
ISSR-13 0.81 2.00 1.43 0.44 0.28 0.32
Ortalama 0.77 1.63 1.25 0.25 0.16 0.31
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Tiim primerlerde bant siklig1 0.21 (ISSR-9) ve 0.92
(UBC-815, UBC-825) arasinda ve ortalama 0.77
olarak hesaplanmustir. Farkli allellerin sayis1 (Na) 1.27
(UBC-853) ve 2.00 (UBC-818, ISSR-9, ISSR-13)
arasinda ve ortalama 1.63’tiir. Etkili allel sayis1 (Ne)
en disiik UBC-853 primerinde (1.12), en yiksek
ISSR-6 (1.47) primerinde elde edilmistir. Ortalama
etkili allel sayis1 ise 1.25’tir. Shannon bilgi indeksi (I)
ortalama 0.25°dir ve 0.14-0.44 arasinda tespit
edilmistir. ISSR-13 primerinde en yiiksek Shannon
bilgi indeksi degeri (0.44) tespit edilmistir. Cesitlilik
(h) degeri ortalama 0.16 olarak belirlenmistir ve
cesitlilik degeri ISSR-13 primerinde en yiiksek
seviyede belirlenmistir (0.28). Polimorfik bilgi icerigi
ise 0.13 (UBC-825) ve 0.90 (ISSR-9) arasinda ve
ortalama 0.31 olarak tespit edilmistir (Cizelge 3).
Polimorfik  bilgi igerigi ISSR  primerlerinin
kullanildig1 bazi ¢alismalardan (Elias, 2016) diisiik,
bazi ¢aligsmalardan (Soghani ve ark., 2018) ise yiiksek
bulunmustur.  Cizelge 3°de  belirtilen  6l¢iim
parametrelerinde en yiiksek degerlere sahip olan
ISSR-13, ISSR-9 ve ISSR-6 primerleri 06ne
cikmaktadir. Cizelge 2 ve g¢izelge 3’de gosterilen
primer parametreleri birlikte degerlendirildiginde en
iyi sonucun ISSR-13 ((GA)6CC) primeri ile elde
edildigi soylenebilir.

Dice benzerlik indeksine gore genotipler
arasindaki benzerlik katsay1r degerleri 0.75-0.98
arasinda belirlenmistir. Birbirine en uzak genotipler
0.75 benzerlik katsayisi ile 5 numarali genotip ile 10
numaralt genotiplerdir. Birbirine en yakin genotipler
ise 0.98 benzerlik katsayis1 ile 23 numarali genotip ile
24 numarali genotiplerdir. Ardindan 6-20, 12-13 ve
12-23 numarali genotipler arasinda da yiiksek
benzerlik katsayilar1 (0.97) belirlenmistir. UPGMA
dendrograminda dort ana kiime meydana gelmistir. A
kiimesinde ii¢, B kiimesinde on dort, C kiimesinde bes
ve D kiimesinde iki genotip yer almistir. D kiimesinde
yer alan iki genotip (2 ve 5 numarali genotipler)
digerlerinden daha wuzak sekilde kiimelenmistir.
Birbirine en yakin kiimelenen genotipler 23 ve 24
numaralt genotiplerdir (Sekil 1). Daha o&nceki
caligmalarda da (Li ve ark., 2013; Uluturk ve ark.,
2011; Solmaz ve ark., 2010) bu caligmaya benzer
sekilde  genetik  mesafenin  diisik  oldugu
belirlenmigstir. Bazi caligmalarda ise daha yiiksek
genetik mesafe elde edilebilmistir (Dje ve ark., 2010;
Kwon ve ark., 2010). Bu ¢aligmada sadece gerezlik
ozelligi bulunan karpuz genotipleri segilerek
arastirildigr icin genetik taban daha da daralmig
olabilir.

030 034 039 093
Codicient

Sekil 1. ISSR wverilerinden eclde edilen benzerlik
indekslerinin SHAN modiiliinde kullanilmasiyla elde edilen
dendrogram.

NTSYS paket programi kullanilarak iki boyutlu ve
iic boyutlu PCA grafikleri olusturulmustur. Ilk iic
eigen degeri, toplam genetik varyasyonun %75'ini
aciklamaktadir, bu da PCA'min kullanilabilir
olabilecegi anlamma gelmektedir (Mohammadi ve
Prasanna, 2003). Iki boyutlu PCA grafiginde ii¢ grup
meydana gelmistir. Bunlardan A grubunda dort adet,
B grubunda bes adet genotip yer alirken, diger
genotipler C grubunda toplanmustir. Ug boyutlu PCA
grafiginde de baz1 genotipler bir arada kiimelenmis, az
sayida genotip ayri kiimelerde yer almigtir. Grafikte 2,
5 ve 7 numarali genotiplerin digerlerinden ayrildigi
tespit edilmistir (Sekil 2). UPGMA, iki boyutlu PCA
ve ii¢ boyutlu PCA grafiklerinde benzer kiimelenme
olusmus, 2 ve 5 numarali genotiplerin farkli bir kiime
olusturdugu tespit edilmistir. Her iki genotip benzer
orjinli olmasina ragmen, benzer orjinli diger
genotiplerden (1, 3, 4, 6 ve 7) farkli kiimelenmistir.
UPGMA ve PCA kiimelenmelerinde bazi farkliliklar
bulunmaktadir. Bu durum paket programlarda
kullanilan modiil farkliliklarindan kaynaklantyor
olabilir.

Populasyon yapis1 belirleme ¢aligmalart igin
‘Structure Harvester’ yazilimi kullanilarak optimum
alt populasyon sayist tespit edilmistir. Incelenen
genotiplerin  iki alt populasyondan olustugu
belirlenmistir. ~ Structure  programi  kullanilarak
genotiplerin alt populasyonlara aitlik degerleri tespit
edilmistir. Bir alt populasyona iiyelik katsayis1 0.80 ve
iizerinde olan bireyler saf genotip (Fukunaga ve ark.,
2005), iiyelik katsayisi daha diisiik olan bireyler ise
karigtk genotip olarak kabul edilmektedir. Bu
calismada 18 genotip 0.80 ve daha yiiksek iiyelik
katsayilarina sahiptir ve bu nedenle saf olmalar
muhtemeldir. Geriye kalan 6 genotip ise (4, 11, 14, 19,
20 ve 22) iki populasyonun karigimi halinde
bulunmaktadir. On sekiz genotipten 12 adedi 1. alt
populasyon, 6 adedi ise 2. alt populasyon igerisinde
yer almistir (Sekil 3).
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Sekil 2. Temel bilesenler analizi sonucu elde edilen iki ve ii¢ boyutlu grafik.

Deltar = mean||L V) / sd(Li0))

Swita 1
L

Rane of Range of the Mebhood datritation (mesn)

Sekil 3. (a) Cerezlik karpuz genotipleri i¢in AK degerleri. (b) degisim aralik degerleri. (c) K = 2'ye bagl olarak gerezlik karpuz
genotiplerinin oranlart (burada K, her biri farkli bir renkle gosterilen alt populasyonlarin sayisidir).

Tiirkiye’de 6nemli miktarda yerel karpuz genotipi
bulunmaktadir. Bunlarin bir kismi ¢erezlik olarak
degerlendirilmektedir. Karpuzda morfoloji ve tohum
ozelliklerinde 6nemli bir varyasyon bulunmaktadir
(Solmaz ve Sari, 2009; Coskun, 2019). Bu ¢aligmada
onceki bazi calismalara (Yagcioglu ve ark., 2016,
Coskun, 2019) benzer sekilde karpuz genetik
cesitliligi diisliktiir. Genetik c¢esitliligin dar olmasi
1slah caligmalarini kisitlayabilir. Bu nedenle karpuz
genetik tabaninin genisletilmesi istenen bir durumdur
(Levi ve ark, 2001). Dar genetik c¢esitlilik
bulunmasina ragmen iki genotipin (2 ve 5 numarali
genotipler) digerlerinden benzerlik katsayisi, UPGMA
dendrogrami ve PCA grafiklerinde ayrilmasi 1slah
caligmalart agisindan 6nemlidir. Ayn1 zamanda bazi
primerlerin daha onemli oldugu, c¢erezlik karpuz
genotiplerini ayirt etmede daha etkili olabildigi
tespitlerinde bulunulmustur.

SONUC VE ONERILER
Cerezlik potansiyeli yliksek karpuz genotiplerinde

onemli derecede morfolojik varyasyon
bulunabilmektedir.  Genellikle  morfolojik  ve
molekiiler varyasyon arasinda korelasyon

bulunmamaktadir. Genotip karakterizasyonu bitki
1slah programlarinda kullanilmasi i¢in 6n kosullardan
biridir. Genel olarak ¢erezlik karpuz genotipleri
arasinda genetik ¢esitliligin bulundugu, ISSR markir
tekniginin polimorfizm gosterme yeteneginden dolay1
kullanilabilir oldugu sonucuna varilabilir. Analiz
edilen markir teknigi ve polimorfik markir sayisi
genotipler arasindaki gergek iligkileri belirlemek i¢in
onemlidir. Bu ¢alisma 1slah programlarinda gerezlik
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karpuzda yeni ¢esitlerin 6zelliklerini gelistirmek i¢in
1slahgilara 6nemli bilgiler saglamaktadir.
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