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ONSOZ

Bitki germplazm kolleksiyonlar1 bir iilkenin genetik kaynaklarini korumak ve biyocesitlilik saglamak i¢in gereklidir.
Diinya’da 750°nin {izerinde genbankasi vardir ve bu gen bankalarinda muhafaza altmma alinmis yaklasik 3 milyon
dolayinda bitki tohum 6rnekleri (accessions) bulunmaktadir. Bu kolleksiyonlari uygun sartlarda muhafaza altinda
tutmak ve ¢ogaltmak son derece pahali ve zaman gerektiren iglemlerdir. Her bir tohum 6rneginin karakterizasyonu
genelde miimkiin degildir ve bunun sonucu olarak birbirinin ayni olan duplike hatlar bilinmeyerek muhafaza
edilmektedir. Daha etkili germplazm idaresi tohum o6rneklerinin morfolojik ve genetik karakterizasyonunu, 6zgiin
germplazmlardan olusan ¢ekirdek (core) kolleksiyonlarn korunabilmesi i¢in zorunlu kilmaktadir. Bu sekilde
yapilacak bir karakterizasyon ise bitki 1slahinda kullanim i¢in hatlarin daha etkili bir sekilde seleksiyonuna imkan
saglayacaktir. Ege Tarimsal Arastirma Enstitlisii biinyesinde olusturulan Ulusal Gen Bankasi Tiirkiye’nin en biiyiik
bitki germplazm kolleksiyonlarina sahip bulunmaktadir. Bu kolleksiyonlar igerisinde 300’{in iizerinde kavun yerel
cesitleri bulunmaktadir ve bu yerel cesitler bu {iriin i¢in ikincil dereceden cesitlilik merkezi olan Tirkiye nin degisik
yorelerinden toplanmugtir. Kavun tohum &rnekleri sadece minimum diizeyde karakterize edilmistir. Onerilen bu
projede, kavun hatlar1 hem morfolojik olarak ve hemde molekiiler isaretleyiciler kullanilarak genetik (yapisal) olarak
karakterize edilmistir. Genomik alaninda yapilan yenilikler biyolojik sistemler hakkinda daha 6nce hi¢ goriilmedigi
kadar ¢ok miktarda bilgi saglamistir. Paralel olarak, bilgi ¢ag1 (biyoinformatik alaninda yapilan gelismeler) verilerin
depolanmasi, ulasilmasi ve islemi sirasinda daha Once hi¢ goriilmedigi kadar ¢ok biiyiilk yetenek ve imkanlar
saglamistir. Genomik ve biyoinformatik alanlarinda gergeklestirilen hizli gelismeler ise biyolojik olaylarin gene
seviyesinde ortaya cikarilmasi ve g¢alisilmasina imkan sunmustur. Son yillarda, molekiiler markdorlerin germplazm
kolleksiyonlarindaki ¢esitliligi 6lgmek ve karakterize etmek amaciyla kullanimida artan bir sekilde popiiler hale
gelmistir. Ornegin molekiiler markorler Yunan, Cin, Ispanyol ve Amerikan kavun kolleksiyonlarindan tohum
orneklerini incelemek igin kullanilmislardir. Onerilen arastirmadan elde edilen bilgiler kavun 1slah ¢alismalari igin
¢ekirdek kolleksiyonlarin olusturulmasinda ve Tiirkiye’nin kavun gesitleri arasindaki iligkileri ve genetik cesitliligi

tayin etmede dnemli olacaktir.
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OZET

Tiirkiye kavun, hiyar, kabak ve karpuz gibi {irlinleri i¢eren Kabakgiller ailesi igin ikinci dereceden genetik cesitlilik
merkezidir. Bu tiirler i¢in bir mikro c¢esitlilik merkezi olarak 6nemli olmasina ilaveten Tiirkiye bu iirlinlerin
diinyadaki en biiylik iireticilerinden biri durumundadir ve diinya kavun iiretiminde ikinci sirada yer almaktadir.
ETAE Ulusal Gen Bankasi kolleksiyonlari iilke boyunca 48 degisik lokasyondan toplanmis 350 civarinda kavun
tohum oOrnekleri (accessions) icermektedir. Bu kolleksiyonlar Tiirkiye’nin biyogesitliliginin ve degerli genetik
kaynaklarinin korunmasini ve muhaza edilmesini saglamaktadir. Bununla birlikte, germplazm idaresi (tohum
orneklerinin ¢ogaltilmasi, yeniden {iiretilmesi ve muhafaza edilmesi), 6zellikle kavun gibi yiiksek oranda yabanci
dollenme gosteren ve sarilgan bir bitylime sekline sahip olan liriinler igin pahalidir ve ¢gok zaman ve yogun isgiicii
gerektirmektedir. Son zamanlarda, ¢ok sayida aragtirma molekiiler markorlerin tek baglarina yada morfolojik
karakterlerle birlikte germplazm karakterizasyonu ve idaresi i¢in kullanilabilirlikleri iizerine yogunlagmistir. Bu
markdrlerden elde edilen veriler kolleksiyonlar igerisindeki genetik gesitliligin ve tohum drnekleri arasindaki genetik
iligkilerin belirlenmesinde kullanilabilmektedir. Bu bilgiler sinonim yapidaki (farkli isim altinda 6zdes genetik
yapilar) cesitlerin elimine edilmesine ve hononim yapidaki (ayni isim altinda farkli genetik yapilar) g¢esitlerinde
birbirinden ayirt edilmesine olanak saglayacaktir. Bu sekilde, 6zgiin materyaller c¢ekirdek kolleksiyonlar igin
belirlenebilmektedir. Bu tip c¢alismalar, ayrica, bitki islah1 igin toplanmig germplazmin kullanimina imkan
saglayacaktir. Onerilen projede, ulusal kavun kolleksiyonu SSR ve AFLP markérleri ile genetik olarak karakterize
edilmistir. Morfolojik olarak farkli 30 tohum 6rneginden olusan bir grup genotip, markdr polimorfizmini tayin etmek
ve biitiin kolleksiyona uygulanacak tanimlayict bir grup SSR isaretleyicisini segmek i¢in, 50-100 adet isaretleyici ile
surveylenmistir. {laveten, 250 tohum 6rneginden olusan bir grup hat bitki, gicek, meyve ve tohum fenotiplerini tayin
edecek 35 parametre kullanilarak morfolojik olarak karakterize edilmistir. Genotipik ve fenotipik veriler ulusal
kolleksiyon igerisindeki ¢esitliligin miktarini tayin etmek, genotipler arasindaki genetik iligkileri belirlemek ve bir
cekirdek kavun germplazm kolleksiyonunu tanimlamak amaci ile analiz edilmistir. Ayrica, bu veriler bireysel yerel
cesitleri ve kiiltiir ¢esitlerini ayirt etmeye ve her generasyon tohumlar1 kontrol etmeye yarayacak kolay bir yol
saglayarak hat safligin1 muhafaza etmeye yardimci olmustur. Bu proje ile iiretilen biitiin veriler ETAE Ulusal Gen
Bankas1 Veri Tabani Sistemleri icerisine entegre edilmistir. Bu proje genomik ve biyoinformatik metodlarin ETAE
Ulusal Gen Bankasi mevcut germplazm idaresi teknikleri igerisine entegrasyonu igin bir test projedir. Tiirkiye
aralarinda tahillar ve meyve gibi ¢ok sayida bitki tiiriiniin birinci dereceden ¢esitlilik merkezi olmas: nedeniyle
onerilen projede kullanilan metodlar potensiyel olarak c¢ok degisik g¢esitlilikte bitki materyallerine de
uygulanabilecegi gosterilmistir. Bu ¢alisma Tiirkiye’nin deger bicilemez genetik kaynaklarinin daha etkili ve hizli

belirlenmesi, toplanmasi, ¢ogaltilmasi ve korunmasina imkan saglayacaktir.

ANAHTAR KELIMELER: Cucumis melo, Genetik gesitlilik, Cekirdek Kolleksiyonlar, SSR, AFLP



ABSTRACT

Turkey is a secondary center of diversity for cucurbits, the plant family that contains melon, cucumber, squash and
watermelon. In addition to the country’s importance as a microcenter of diversity for these species, Turkey is a major
producer of these crops and ranks second in worldwide melon production. The National Germplasm Collection at
Aegean Agricultural Research Institute contains 351 accessions of melon collected from 48 sites throughout the
country. This collection helps to preserve and protect Turkey’s biodiversity and valuable genetic resources.
However, germplasm management (maintenance and propagation/reproduction of accessions) is expensive, time-
consuming and labor intensive, especially for a crop like melon which has a vining growth habit and a high rate of
cross pollination. Recently, much research has focused on the implementation of molecular markers, alone and in
combination with morphological traits for germplasm characterization and management. Data generated from these
markers can be used to determine genetic diversity within a collection and genetic relationships among accessions.
Such information allows the elimination of synonymous accessions (lines which are gentically the same but have
different names) and the separation of homonymous accessions (lines which have the same name but are genetically
distinct). In this way, unique material can be identified for core collections. Such work also facilitates the use of
collected germplasm for crop improvement. In the proposed research, 239 lines from the national melon collection
were genetically characterized with simple sequence repeat (SSR) and AFLP markers. In addition, these lines were
morphologically characterized using 35 parameters that assess plant, flower, fruit and seed phenotypes. The
genotypic and phenotypic data were analyzed to assess the extent of diversity within the national collection, to
determine genetic relationships among the lines and to define a core collection of melon germplasm. The data has
also helped to distinguish individual landraces / cultivars and help to maintain line purity by providing an easy way
to check seeds each generation. Collection of new lines will also be facilitated by the ability to distinguish among
and measure diversity among cultivars/landraces. All of the data generated by the project has been integrated into the
Aegean Agricultural Research Institute National Gene Bank database. This project is a test case for the integration of
genomic and bioinformatic methods into current germplasm management techniques at the Aegean Agricultural
Research Institute National Gen Bank. As Turkey is a center of diversity for many crops including cereals and fruit
trees, the methods used in the proposed research could potentially be applied to a wide variety of plant material. Such
work should allow for more effective and efficient identification, collection, propagation and preservation of

Turkey’s invaluable genetic resources.

KEYWORDS: Cucumis melo, Genetic Diversity, Core Collections, SSR, AFLP



1. Giris

Tiirkiye bitkisel ¢esitlilik ve genetik kaynaklar1 (kiiltiire alinmus tiirler, bu tiirlere ait yerel ¢esitler, bu tiirlerin yabani
akrabalar1 ve primitif formlar1) bakimindan diinya’daki en 6nemli merkezlerden biridir. Ancak, ¢evresel ve diger
nedenlerle mevcut genetik kaynaklarimiz giin gegtikge erozyona ugramakta ve tamamen kaybolma tehlikesi ile karsi
karstya kalmaktadir. Siirdiiriilebilir tarimsal {iretim igin genetik kaynaklardaki ¢esitliligin korunmasi ve muhafazasi
son derece énem arz etmektedir. Ulkemiz genetik kaynaklari ulusal ve uluslararasi diizeylerde 1920’1i yillardan
itibaren toplanmaya baslanmig ve diinya gen bankalarinda muhafaza altina alinmistir. 1964 yilindan itibarende Ege
Tarmmsal Arastirma Enstitiisii'nde olusturulan Bitki Arastirma ve Introdiiksiyon merkezinde 6zellikle iilkemizde
tarimi yapilan bitki tiirlerinin toplanmasi ve muhafazasi islemlerine baglanmistir. 1980’1 yillardan itibarende bir ¢ok
bitki tiirlerinde (pancar, tiitiin, nohut, misir, bugday vb.) morfolojik karakterizasyon ve degerlendirme c¢alismalarina
baglanmistir. Cucurbitaceae ailesine ait tiirlerde gen bankasi tarafindan toplanan ve karakterize edilen tiirler arasinda

yer almaktadir.

Cucurbitaceae ailesine ait bitki tiirleri iilkemiz sebze tariminda &nemli bir yer tutmaktadir. Cucurbitler iilkemiz
toplam sebze tiretiminin %31’ini karsilamaktadir. Bu tiirler arasinda en fazla iiretimi yapilan iiriin karpuz olup
toplam olarak yilda 4 milyon ton {iretilmektedir. Bu {irlinii sirasiyla 1.8 milyon ton/yil ile kavun, 1.75 milyon ton/yil
ile hiyar ve 0.3 milyon ton/yil ile kabak takip etmektedir. Ulkemiz 1.800.000 ton ile diinya kavun iiretiminin % 6’sin1
kargilamakta ve Cin’den sonra 2. sirada yer almaktadir (FAO 2007). Ekonomik 6nemi ¢ok olmayan diger bazi
Cucurbit tiirlerinde de degisen miktarlarda iiretimler yapilmaktadir. Ulkemizde bu ailenin kiiltiire alinnms tiirleri
arasinda Citrullus lanatus (karpuz), Cucumis sativus (hiyar), Cucumis melo (kavun), Cucumis flexuosus (acur),
Cucurbita maxima (kestane kabagi), Cucurbita moschata (bal kabagi) ve Cucurbita pepo (kabak) yer almaktadir.
Ayrica, Lagenaria siceraria (su kabagi), Luffa cylindrica (lif kabagi) ve Momordica charantia (kudret nar1) gibi
minor 6neme sahip tiirlerde daha az miktarlarda yetistirilmektedir. Tiirkiye cucurbitlerin orijin merkezi olmadigindan
Cucumis, Cucurbita, Citrullus ve Lagenaria gibi genara’larin yabani tiirlerine ve formlarina rastlanmamaktadir.
Fakat, Anadolu’da kavun, karpuz, kabak ve ajur gibi iirlinler i¢in ¢ok zengin genetik ¢esitlilik bulunmustur.
Aralarinda cucurbit’lerinde bulundugu ve Anadolu’ya 6zgiin olmayan pek c¢ok bitki grubunda mikromerkez
cesitliligi belirlenmistir. Ulkemizde giiniimiize dek yapilan galismalarda 1700 civarinda cucurbit germplazmlari
toplanmis ve ETAE biinyesindeki Ulusal Gen Bankasin’da muhafaza altia almmustir (KUCUK 2002). Ulusal Gen
Bankasi tarafindan toplanan Cucurbitaceae tohum 6rnekleri (accessions) iizerinde morfolojik karakterler bakimindan

sistematik olarak degerlendirme ve karakterizasyon caligmasi yapilmamustir.

Yakin akraba tiirler arasinda veya bir tiir igerisindeki bireyler arasindaki genetik ¢esitlilik kiyaslamalari tarihsel olarak
fenotipik karakterler kullanilarak yapilmakta iken son zamanlarda molekiiler genetik markorlerde genetik ¢esitliligin
belirlenmesinde yogun ve rutin bir sekilde kullanilmaya baglanmistir. Molekiiler markdrler genom igerisinde herhangi
bir bélgede bulunan 6zgiin lokuslar arasindaki farklilig1 ortaya koyarlar. Fenotipik analizler iki agidan zorluklar1 olan
analizlerdir: (1) Bir¢ok karakterin ifadesinde / ortaya ¢ikmasinda (expression) gevre faktorlerinin biiyiik oranlardaki

etkisi, (2) dlciilebilecek muhtemel karakterlerin sinirli sayida olmasi ve bu karakterler arasindaki belirgin farkliliklarin



(polymorfizm) sinirh diizeyde olmasi. Bu iki zorluk bir ¢ok bitki tiiriinde yapilan ¢aligmalarda kaginilmaz hatalara ve
zay1lf siiflamalara sebep olmustur. Molekiiler markorler germplazmlarin karakterizasyonunda fenotipik analizlere
gore avantajlara sahiptir. Molekiiler markorler kullanilarak yapilan karakterizasyon calismalarindan elde edilen
bilgiler paylagilmis pedigrilerin takibinde veya bireylerin jeografik orijinlerinin daha iyi tahmin edilmesinde ve
fonksiyonel karakterizasyon analizlerini (markorler ve fenotipler arasindaki iliskileri tiiriinden) etkileyecek
populasyon yapilarini ortaya ¢ikarmaya yardimer olacaktir. Molekiiler markdrler kullanilarak yapilan yapisal
(genetik) karakterizasyon g¢alismalari herhangi bir detayli genomik galismanin ilk kritik asamasidir. Onerilen bu
projede ¢alisma konusu olarak iilkemizde ekonomik dneme sahip bitki gruplarindan biri olan Cucurbitaceae ailesi
(Kabakgiller) Cucumis tiirlerine ait kavun tohum o6rneklerinin morfolojik ve molekiiler olarak karakterizasyonu ele

almmugtir.

2. Genel Bilgiler

Genetik kaynaklarin yok olmadan gen bankalarinda muhafaza altina alinmasi bir tilkenin siirdiiriilebilir tarimi i¢in son
derece dnemlidir. Ozellikle gen kaynaklarinin toplanmasi ve tarimsal {iretime katki saglamasi konularinda uluslararasi
diizeyde ¢ok dnemli caligmalar yapilmaktadir. Bu konuda iilkemizde bazi iiriin gruplarinda ¢alismalar bulunmaktadir
ve bu caligmalarin ekonomik ve tarimsal éneme sahip biitiin {iriin gruplarinda yapilmasi iilke tariminin gelecegi
acisindan 6nem arz etmektedir. Onerilen bu projenin genel kapsaminda Tiirkiye’de ekonomik éneme sahip iiriinlerden
biri olan Cucurbitaceae ailesi Cucumis melo tiiriinde karakterizasyon g¢aligmalar1 yer almaktadir. Cucumis tiirleri i¢in
Tiirkiye birinci dereceden orijin merkezi (center of origin) olmamasina ragmen iilkede yetistirilmis ve/veya
yetistirilmekte olan yerel ve kiiltiir ¢esitlerinde son derece biiyiik boyutlarda morfolojik ¢esitlilige rastlanmaktadir.
Morfolojik diizeyde goriilen gesitliligin genetik (yapisal) esaslarinin belirlenmesi ise bu ¢aligmanin kapsaminda yer
almaktadir. Bu amagla Cucumis melo tiiriine ait yaklagik 239 tohum 6rneginde SSR ve AFLP markérleri kullanilarak
genetik karakterizasyon yapilmigtir. Ayrica, morfolojik olarak biiyiik farklilik gosteren tiir olan kavun (Cucumis melo)

tohum orneklerinde morfolojik olarak karakterizasyon yapilmstir.

2.1. Kabakgiller ve Kavun

Kavun iiretimi bakimindan Tiirkiye yillik 1.800.000 ton (%6.7 si) iiretim miktartyla Cin’den sonra (13.700.000 ton
tiretmektedir) ikinci sirada yer almaktadir (FAO 2007). Kabakgiller (Cucurbitaceae) yaklasik 100 cins ve 750’den
fazla tiir iceren bir ailedir (NG 1993). Aile igerisinde aralarinda kavun, hiyar, karpuz, kabak ve bal kabagi gibi
ekonomik 6neme sahip bir ¢ok iiriin yer almaktadir. Kavun ve hiyar her ikisi Cucumis (sirasiyla, Cucums melo and
Cucumis sativus) genus’una aittir. Bu genus icerisinde acur (Cucumis flexuosus) gibi daha az bilinen diger bazi
tirlerde yer almaktadir. Kavun ve Karpuz’un orijin merkezinin Afrika oldugu diistintilmektedir. Hiyar bitkisinin ise
Hindistan’da ortaya ciktif1 ve genis yayilimlar gdsterdigi belirtilmistir (ROBINSON ve DECKER-WALTERS
1997). Tirkiye’nin kabakgiller tiirleri i¢in bir mikromerkez (HARLAN 1951) veya ikincil genetik ¢esitlilik merkezi
(PITRAT ve ark. 1999) oldugu disiiniilmektedir. Sonug¢ olarak, iilkede kabakgillerin yabani tiirleri ve formlar
olmamasina ragmen, Tirkiye halen kabakgil germplazmlari bakimindan ¢ok genis bir ¢esitlilige sahiptir (KUCUK
ve ark. 2002). Kavun ve hiyar yerel gesitleri halen degisik bolgelerimizde yetistirilmekte olup genis morfolojik ve
tat/lezzet farklihgi gostermektedir (KUCUK ve ark. 2002). Bu ¢ok genis farklilik gosteren Cucumis germplazmlari



toplanmigs ve ETAE biinyesinde olusturulan Ulusal Gen Bankasinda muhafaza altina alinmigtir. Ulusal Gen
Bankasinda 300’iin {izerinde kavun ve muskmelon, 200’iin {izerinde hiyar ve 52 adet ajur tohum Ornegi

bulunmaktadir (KUCUK ve ark. 2002).

2.2. Kavunda Genetik Cesitlilik Analizleri ile Ilgili Onceki Calismalar

Son zamanlarda, molekiiler isaretleyiciler kullanilarak farkli orijinlerden kabakgil tiirleri germplazmlarinda genetik
cesitliligi tayin etmeye yonelik ilgi giderek artmaktadir. Calismalar Afrika (MLIKI ve ark. 2001), ispanya (LOPEZ-
SESE ve ark. 2002) ve Yunan (STAUB ve ark. 2004) orijinli kavun tohum 6rnekleri arasindaki genetik ¢esitliligi ve
filogenetik iligkileri incelemistir. Diger aragtirmalar Amerika (MEGLIC ve ark. 1996), Hindistan (STAUB ve ark.
1997), Cin (STAUB ve ark. 1999) ve Afrika (MLIKI ve ark. 2003) orijinli hiyar germplazmlarindaki genetik
cesitliligi karakterize etmistir. Bu calismalar morfolojik verilerle birlikte degerlendirildiginde ulusal germplazm
kolleksiyonlarindaki mevcut cesitliligi karakterize etmede, c¢ekirdek (core) kolleksiyonlarin olusturulmasinda ve
belirli jeografik bolgelerdeki genetik erozyonun derecesini tayin etmede olduk¢a yararlidir. Yerel gesitlerin
korunmasina, yerel ve bolgesel biyo ¢esitlilik saglamada ve iriinlerin genetik tabanlarinin genisletilmesinde 6nemli

oldugu igin, 6zel bir 6nem verilmelidir.

Degisik tip molekiiler isaretleyiciler Kavun’da genetik cesitlilik belirleme galismalarinda uygulanmstir. izoenzimler
(isozymes) ilk kullanilan fakat genellikle diisiik polimorfizm gosteren isaretleyicilerdir (PERL-TREVES ve ark.
1985, STAUB ve ark. 1987, KNERR ve ark. 1989, KNERR ve ark. 1992). Restriksiyon par¢a uzunluk
polimorfizmleri (RFLP - Restriction fragment length polymorphism) isaretleyicileri olduk¢a polymorfik bulunmustur
(DIJKHUIZEN ve ark. 1996, NEUHAUSEN ve ark. 1992, GARCIA-MAS ve ark. 2000) fakat ¢cok zaman gerektiren
ve is yikii fazla olan isaretleyicilerdir. PCR’a dayali igaretleyici sistemleri kullanimlarinin kolayligi, hizlilig1 ve ¢ok
az DNA gerektirmesinden dolayr artan bir sekilde popiiler olmaya baslamiglardir. Kavun ve Hiyar’da uygulanan
PCR’a dayali sistemler arasinda Rastgele amplifiye edilen polymorfik DNA (RAPD - randomly amplified
polymorfic DNA), Amplifiye edilmis par¢a uzunluk polimorfizmleri (AFLP — amplified fragment length
polmorphism) ve mikrosatellit (SSR)’ler yer almaktadir. RAPD’ler hem kavun ve hem hiyar’da basarili bir sekilde
kullanilmigtir (GARCIA-MAS ve ark. 2000, MLIKI ve ark. 2001, LOPEZ-SESE ve ark 2002, MLIKI ve ark. 2003,
LOPEZ-SESE ve ark. 2002, STAUB ve ark. 2004). Ama, yeniden {iretilebilirliklerinde zorluklar olabilir. Mevcut
bilgilerimize gore, AFLPs sadece kavun’da yapilan bir ¢alismada kullamilmistir ve hem RFLP ve hemde
RAPD’lerden daha etkili olduklart bulunmustur ve  RAPD’lere gore yeniden iiretilebilirlikleri daha iyi durumdadir
(GARCIA-MAS ve ark. 2000). SSR’larda kavun ve hiyar tohum 6rnekleri i¢cin uygulanmigtir. Daha yiiksek seviyede
polymorfik olmalari ve yeniden {iretilebilirlikleri bakimindan RAPD’lerden daha iyi olduklari belirlenmistir
(BAUDRACCO-ARNAS ve PITRAT 1996, KATZIR ve ark. 1996, DANIN-POLEG ve ark. 2001, LOPEZ-SESE ve
ark. 2002, MONFORTE ve ark. 2003) ve ayrica RFLP’lerden daha ¢ok allel belirlemektedirler (DANIN-POLEG ve
ark. 2001). SSR isaretleyicileri hem kavun ve hem hiyar i¢in gelistirilmistir. 46 adet SSR isaretleyicisi bir Cucumis
melo genomik DNA kiitiiphanesinden (DANIN-POLEG ve ark. 2001) ve ayrica 120 civarinda SSR isaretleyicisi ise
Cucumis sativus DNA kiitiiphanesi ve veritabanlarinda depolanmis sekanzlardan gelistirilmistir (DANIN-POLEG ve
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ark. 2001, STAUB ve ark. 2005). Bir ¢alismada, kavun SSR’larinin % 86’sinin 13 adet kavun tohum ornekleri
polymorfik olduklar1 saptanmigken hiyar SSR’larmnin %80’inin 11 hiyar tohum o&rneginde polimorfik oldugu
bulunmustur (DANIN-POLEG ve ark. 2001). Ayrica, ¢alismalar kavun ve hiyar igin gelistirilmis SSR markorleri
arasinda iyi bir derecede cross homology oldugunu gostermistir (KATZIR ve ark. 1996, DANIN-POLEG ve ark.
2001). Ornegin, DANIN-POLEG ve ark. (2001) kavun SSR’larmin %37’sinin hiyarda ve hryar SSR’larmin %40’ min
kavunda polimorfik oldugunu bulmustur. ilaveten, SSR markérleri tatl yenilebilir ve egzotik cesitlerden olusan iki
grup kavun arasinda ve iki hiyar alttiirii (sativus kargi hardwickii) arasinda filogenetik analizlerde faydali olduklart
bulunmustur (DANIN-POLEG ve ark. 2001).

Onerilen arastirmada, kavun ve hiyar icin yaymlanmis bir grup SSR markérii ulusal germplazm kolleksiyonlarindaki
yaklasik 250 kavun (Cucumis melo) tohum 6rneginde taranmistir. Elde edilen veriler (1) kolleksiyonlardaki genetik
cesitliligi tayin etmede, (2) filogenetik iligkilerin saptanmasinda ve (3) ¢ekirdek kolleksiyonlarin belirlenmesinde
kullanilmustir. Ayrica, morfolojik veriler 250 Cucumis melo tohum ornekleri igin toplanmustir. Bu veriler genetik
cesitlilik ve iliskilerin tayini i¢in ayrica kullanilmigtir. Cucumis tiirleri igerisinde morfolojik olarak en ¢ok farklilik
gosteren tiir kavun (KIRKBRIDE 1993) oldugu icin kavun tohum o&rnekleri morfolojik ve molekiiler olarak
karakterize edilmistir. Projenin esas amaci1 kabakgiller ailesi Cucumis tiirleri germplazm idaresi i¢in bir veritabani
(database) olusturmaktir. Bu veritabani ¢alisma sonucunda toplanacak morfolojik bilgileri her bir genotip igin
cekilen resimler (image) ile birlikte entegre edecektir. Ilaveten, genetik karakterizasyonda kullanilacak bir grup SSR
molekiiler mrkorii kavun icin gelistirilmistir. Bu mrkdorler Tiirkiye’de yayilim gosteren ve ulusal gen bankasindaki
kolleksiyonlarda muhafaza edilen Cucumis melo tiirlindeki mevcut genetik ¢esitliligin yapisal (genetik) analizinde
kullanilmustir. Elde edilen molekiiler veriler olusturulacak veritabanina entegre edilmistir. Bu kolleksiyonlardaki
mevcut varyasyonun / ¢esitlilik morfolojik ve molekiiler olarak karakterizasyonu sonucu Cucumis tiirleri ig¢in hemen

hemen biitiin 1slah objektiflerine yonelik yeni ¢dzlimler iiretecek ham kaynaklar (genler) ortaya ¢ikarilacaktir.

3. Gere¢ ve Yontem

3.1. Bitkisel Materyaller

Denemede kullanilacak kavun genotipleri (tohum ornekleri) Ege Tarimsal Arastirma Enstitiisii Ulusal Gen Bankasi,
Menemen, izmir’den temin edilmistir. Cucumis melo tiiriinii temsilen 23 degisik yoreden toplanmis 250 adet kavun

genotipleri (tohum 6rnekleri) denemelerde kullanilmistir.

3.2. Morfolojik Karakterizasyon

Kavun (Cucumis melo) bitkilerinin sera kosullarinda yetistirilmeleri sirasinda ¢ok yer kaplamalari, yabanci dollenen
bir bitki tiirli olmasi ve elle kendilemenin zorunlulugu gibi sebeplerle is yiikiiniin ¢ok olmasindan dolay1 morfolojik
karakterizasyon c¢aligmalar1 sadece 35 morfolojik karakter icin yapilmistir. Calismada International Plant Genetics
Research Institute (IPGR)’in kavun i¢in yayinlamis oldugu kavun tanimlama listesi kullanilmistir. Gézlemler her bir
genotipi temsilen 10 adet bitkide yapilmustir. Incelenecek morfolojik karakterler ve degerlendirme sistemleri asagida
verilmistir:

1. Fide giicii (3 zay1f, 5 orta, 7 giiglii)
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21.

22.

23.

24.
24.
25.

26.
27.
28.
29.
30.
31.
32.

Bitki biiytime sekli (1kisa, 2 clice, 3 sinirli uzayan, 4 orta, 5 ¢ok dallr)

Bogumarasi uzunlugu (1 ¢ok kisa, 2 kisa, 3 kisa-orta, 4 orta, 5 uzun)

Bitkide dallanma

Yaprak sekli (1 tam, 2 {i¢ loblu, 3 bes loblu, 4 derin {i¢ loblu, 5 derin bes loblu)

Yaprak loblulugu (3 yiizeysel, 5 orta, 7 derin)

Ortadaki yaprak lobunun sekli (1 genis oval, 2 yiizeysel dikdortgen, 3 dikdortgen, 4 elips)
Yaprak rengi (1 agik yesil, 2 yesil, 3 koyu yesil, 4 karigik)

Yaprak sap1 tiiyliliigii (1 ¢ok seyrek, 2 tliylii, 3 ¢ok tiiylii, 4 geriye doniik,yatik tiiylii, 5 yiinsii)

. Yaprak dayanikliligt

. Yaprak yaslanmasi (3 hafif yaglanma, 5 orta yaslanma, 7 tam yaslanma)

. Cigek tipi (1 monoik, 2 andromonoik, 3 ginoik, 4 erkek kisir, 5 disi kisir)

. %50 ¢iceklenme giin sayis1

. Cicek rengi (1 beyaz-sari, 2 sari-krem, 3 sar1, 4 koyusari, 5 turuncu, 6 yesil)

. Ovaryum tily uzunlugu (1 kisa(<lcm), 2 orta (1-5cm), 3 uzun(>5 cm))

. Ovaryum tiiylenme tipi (1 yaygin tiiyli, 2 az tiylii)

. Meyve sekli (1 yuvarlak, 2 diiz, 3 basik, 4 eliptik, 5 armut sekilli, 6 oval, 7 palamut, 8 uzun, 9 scallop sekilli)
. Meyve uzunluk/genislik orani

. Olgunlagma zamani1

. Meyve zemin rengi (1 beyaz, 2 acik sar1, 3 krem, 4 soluk yesil, 5 yesil, 6 koyu yesil, 7 siyah-yesil, 8 turuncu, 9

kahverengi, 10 gri)

Ikincil meyve rengi (1 beyaz, 2 agik sar1, 3 krem, 4 soluk yesil, 5 yesil, 6 koyu yesil, 7 siyah-yesil, 8 turuncu, 9
kahverengi, 10 gri)

Ikincil meyve kabuk rengi deseni (0 yok, 1 benekli (<0,5cm), 2 noktali (>0,5cm), 3 ¢izgili, 4 kisa ¢izgili (<4cm),
5 uzun ¢izgili (>4cm))

Meyve yiizeyi (1 diiz, 2 damarli, 3 yiizeysel kirisik, 4 derin kirigik, 5 yiizeysel dalgali, 6 az sigilli, 7 ¢ok sigilli, 8
az agli, 9 ¢ok agh , 10 dikisli)

Meyve boyu (cm)

Meyve eni (cm)

Meyve agirligr (g) (1 ¢ok kiigiik (<100), 2 ¢ok kiigiik-kiigiik (100-300), 3 kiigiik (300-600), 4 kiigiik-orta (600-
1000), 5 orta (1000-1400), 6 orta-biiyiik (1400-1800), 7 bilyiik(1800-2200), 8 biiyiik-¢ok biiyiik (2200-3000), 9
¢ok biiyiik (>3000))

Cigek burnu sekli (1 gukur, 2 diiz, 3 yuvarlak, 4 sivri)

Govde sonu sekli (1 cukur, 2 diiz, 3 yuvarlak, 4 sivri)

Meyve eti kalinlig1 (cm)

Meyve eti rengi (1 beyaz, 2 sar1, 3 krem, 4 mat yesil, 5 yesil, 6 mat turuncu, 7 turuncu, 8 pembe-kirmizi)
Meyve eti yapisi (1 diiz-siki, 2 kumlu-siki, 3 yumusak, 4 kuru, 5 lifli-jelatinimsi, 6 lifli-kuru)

Olgun meyve acilig1 (3 diisiik, 5 orta, 7 yliksek)

Meyve tadi (3 tatsiz, 5 orta, 7 tatlr)
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33. Tohum biiytikligi (1 ¢ok kiigiik (<Smm), 2 kiigiik (5-8mm), 3 orta(9-12mm), 4 genis (13-16mm), 5 ¢ok genis
(>16mm))

34. Tohum sekli (1 yuvarlak, 2 eliptik, 3 oval, 4 ii¢ kdseli, 5 cam tohumu gibi)
35. 100 tohum agirlig (g)

3.3. Molekiiler Analizler

Genetik analizler i¢in her bir kavun genotipini temsilen enaz 10 bitki sera kosullarinda yetistirilmistir. Genomik
DNA’lar 2-3 yaprakli devreye gelen her fideden alinan taze yapraklardan FULTON ve ark. (1995) tarafindan
tanitilan mini-preparation yontemi kullanilarak veya gerekli goriildiigii durumlarda Promega Wizard® Genomic DNA
Purification Kiti kullanilarak g¢ikarilmistir. Cikarilan DNA’lar esit konsantrasyonlara getirilerek bir 6rnek (havuz)
haline getirilmistir. Genetik karakterizasyon calismasinda kullanilan SSR ve AFLP metodlart PCR’a dayalidir.
Molekiiler analizler i¢in kavun ve hiyar igin gelistirilmis yaklasik 170 civarindaki SSR isaretleyicisinden her iki
iirlinde de galisabilen 50 adeti se¢ilmistitr. SSR markérleri daha 6nceki yapilan caligmalarda belirlenmis ve kavun’da
haritalanmistir (GONZALO ve ark. 2005). Biitiin kavun genomunu kapsamak i¢in her bir kromozomdan 3-5
isaretleyici secilmistir. Tablo 1 ¢aligmada kullanilmak tizere segilen SSR markoérlerinin kromozom lokasyonlarini ve
primer sekanzlarini listelemektedir. Bu SSR’larin toplam uzunlugu 27 niikleotid civarindadir. SSR lokuslarin PCR
amplifikasyonu daha dnceden KATZIR ve ark. (1996) tarafindan tanitilan yontem esas alinarak yapilmistir. SSR
isaretleyicileri i¢in, PCR reaksiyonlar1 miiteakip sekilde yapilmistir: 25 pl reaksiyon karigimi igerisinde 1 ul DNA
(40-60 ng/pl), 2.5 pul 10X PCR tampon ¢ozeltisi (1x), 0.5 ul ANTP (0.2 mM), her birinden 0.5 pl olmak {izere ileri
(Forward) ve geri (Reverse) primerler (10 pmol), 0.25 pl Taq polymerase enzimi (0.25 U) ve 19.75 nl sterile dH,O
icermektedir. PCR reaksiyonlart GeneAmp®PCR System 9700 PCR cihazi kullanilarak yapilmigtir. SSR markoérleri
icin PCR islemi, hazirlanan karisim PCR cihazinda 94°C’de 5 dakika tutulduktan sonra her bir déngii; 94°C’de 30
saniye, 50 veya 55°C’de 45 saniye, 72°C’de 45 saniye tutularak 35 dongii yapilmustir. Son dongiiden sonra 6rnekler
72°C’de 5 dakika tutularak islem tamamlanmgtir. PCR {iriinleri ileriki analizler yapilincaya kadar 4°C de
tutulmustur. Elde edilen PCR iiriinleri miimkiin oldugunca agarose jelde elektroforez edilerek ayristirilmigtir. PCR
ile elde edilen iiriinler arasindaki uzunluk farklarmi belirlemek i¢in 6rneklerin hepsi 1 x TBE tampon ¢ozeltisi
kullanilarak hazirlanan 2-4% agaroz jelde yiiriitiilmiistiir ve dokiimantasyon sistemi kullanilarak goriintiilenmistir.
Bu yolla ayristirilamayan SSR’lar Beckman CQE-8800 DNA Analiz Sisteminde kapillar olarak ayristirilmistir. Bu
amag i¢in SSR primer’larindan biri Beckman tarafindan gelistirilen 6zel bir boya (WellRed Dye) ile isaretlenmistir.
Isaretlenen bu SSR primerlerinin 5’ ucuna SCHUELKE (2000) tarafindan tanimlanan florasan 6zellige sahip M13(-
21) sekans kuyrugu (TGTAAAACGACGGCCAGT) eklenmistir. M13(-21) eklenen bu primerler Integrated DNA
Technologies, Inc. (Iowa, USA) den temin edilmistir. Bu amag i¢in kullanilacak SSR lokuslarin PCR amplifikasyonu
daha onceden KATZIR ve ark. (1996) tarafindan verilen yonteme gore yapilmistir. Tek fark PCR reaksiyonuna
WellRed isaretli primer ve isaretsiz karsilig1 girmis olmasidir. Bu yolla ¢ogaltilan lokuslar, etanol presipitasyonu
yoluyla (mikrosatellit i¢in, ucuz ve giivenli bir purifikasyon yontemidir) temizledikten sonra, 6rnek 40 ul civarinda
formamidli ¢ozelti icinde siispanse edilmistir. Bu hacime kabaca 0.5 ul gibi Beckman size standart 400 yada 600
ornegide ilave edildikten sonra PCR iiriinii CEQ8800 sisteminde okutulmustur. Cihazda mevcut olan otomatik

metodlardan uygun olan1 se¢ilerek datanin kaydi saglanmustir.
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Tablo 1. Kavun genotiplerinin molekiiler karakterizasyonunda kullanilan SSR primerleri, sekanzlari, kromozom pozisyonlart ve polimorfizm durumlari

isar:etleyici ileri (F) Primer Sekanzlar Geri Primer Sekanzlar: Kromozom Polimorfik
Ismi
CMACCI146 TGTAAAACGACGGCCAGTCAACCACCGACTACTAAGTC CGACCAAACCCATCCGATAA 1 NP
CMATI141 TGTAAAACGACGGCCAGTAAGCACACCACCACCCGTAA GTGAATGGTATGTTATCCTTG 1 NP
CMGAN?25 TGTAAAACGACGGCCAGTAGCCAATGTGAAGGATGAACA TGCAATTAGCCTCTTCTCTA 1 NP
CMTCNS56 TGTAAAACGACGGCCAGTCTTTTCTCTTCTTCTATTCTC ATCCAAAAGGAATCGGAAAG 1 NP
TJ3 TGTAAAACGACGGCCAGTTGGGCCTACGCTACAAACTT AGCAGCACAAAAGCACTTCA 1 NP
CMCTN5 TGTAAAACGACGGCCAGTCACCTTAAAGTTTAGCCCC AAAAATGCAATGAACTGAGCGC 2 P
CMTA170a TGTAAAACGACGGCCAGTTTAAATCCCAAAGACATGGCG AGACGAAGGACGGTTAGCTTT 2 NP
CMTCN66a TGTAAAACGACGGCCAGTCTCCGATCAATTTTACATCT GAATAAACTTGGTGTCCAAC 2 P
TJ10 TGTAAAACGACGGCCAGTACGAGGAAAACGCAAAATCA TGAACGTGGACGACATTTTT 2 P
TJ31 TGTAAAACGACGGCCAGTGAGGCCTCCTCAGCTCTACA AGCCCATTAGCACAAGCTGA 2 P
CMAGN75 TGTAAAACGACGGCCAGTTGGGTTTTCTTCTACTACTG TGCTTTTACTCTCATTCAAC 3 P
CMCAN90 TGTAAAACGACGGCCAGTCTAACGCTGACCCAACTCTC GTGGTTGTGAGTTATGAGGAG 3 P
CMGAI15 TGTAAAACGACGGCCAGTCGGCAAGACGATTGGCAGC ATCACCGTAGCGAAGCACC 3 NA
CMGAN21 TGTAAAACGACGGCCAGTGCTGTAAAACGAAACGGAGA CGATCTTCTTTATTCTTCGCC 3 P
CMTCN30 TGTAAAACGACGGCCAGTGGAGGGAAAGGAAAGAGAGA GGCAAGAAGATGGCAAAGAT 3 NA
CMAGNG61 TGTAAAACGACGGCCAGTGGAGACACAAGGAATATGTG ATAACAAAGGGGCATAACAC 4 NP
CMATNI01 TGTAAAACGACGGCCAGTGCTTGTCTTTGTGTTTGC GAGAACAAGACTCCTTAATCC 4 NP
CMCTN2 TGTAAAACGACGGCCAGTCTGAAAGCAGTTTGTGTCGA AAAGAAGGAAGAGGCTGAGA 4 P
CMCTN35 TGTAAAACGACGGCCAGTCCAATAATGTAATCGTCTTGG GTTCCAAACTTTCTACCAATCA 4 P
CMTANI100 TGTAAAACGACGGCCAGTCGAATCTCCGGAACAGACAC CCGTCTACAAGCGTGACTGTC 4 NP
CMATNS9 TGTAAAACGACGGCCAGTCACTACCTTAAAACAGAATTG GGACAATTTAGGGAGGATC 5 P
CMGA104 TGTAAAACGACGGCCAGTTTACTGGTTTTGCCGATTT AATTCCGTATTCAACTCTCC 5 NP
CMGANI12 TGTAAAACGACGGCCAGTTTTTTGTCGTTATATGAGGG GTTGCATAATGCTAATTTGG 5 P
CMTC160a+b | TGTAAAACGACGGCCAGTGTCTCTCTCCCTTATCTTCCA GATGGTGCCTTAGTTGTTCCG 5 NP
CMTCN62 TGTAAAACGACGGCCAGTAAGATCGCCTCTATCACAG ATTTGTACTCCCAACGCATC 5 NP
CMCTS505 TGTAAAACGACGGCCAGTGACAGTAATCACCTCATCAAC GGGAATGTAAATTGGATATG 6 P
CMCTN4 TGTAAAACGACGGCCAGTAAAACAAAAGCTCTCCACGA CTTTCCTTTATTATGCCTACG 6 P
CMCTN86 TGTAAAACGACGGCCAGTGTGACAGTTATCAAGGATGC AAGGGAATGCATGTGGAC 6 p
TJ26 TGTAAAACGACGGCCAGTGGAGATTGGTGCTGTCCTTC CAAAACGCAAATTGACCAAA 6 NP
TJ27 TGTAAAACGACGGCCAGTAAGCGGAACAAGCTCATCTC CAAAAGCATCAATTGCTTGAA 6 NP
CMATN22 TGTAAAACGACGGCCAGTCGGCAATCATCTTATCTTTC AAGATTGAAGTGGGAAAATG 7 NP
CMCTN7 TGTAAAACGACGGCCAGTAATGACACTGCCCACATTCT AGGTTTTTCAATGGAGGGGA 7 NP

14




CMTC47 TGTAAAACGACGGCCAGTGCATAAAAGAATTTGCAGAC AGAATTGAGAAGAGATAGAG 7 NP
CMAGN68 TGTAAAACGACGGCCAGTGGAAGGAAATTAGCATGCAC GCCACTCTGTCTTTCTTCC 8 NP
TJ24 TGTAAAACGACGGCCAGTAAACACGGGCTTGAAGAAAA CCCAGAAGGTGAGAGAGACCT 8 NP
CMCTNG65 TGTAAAACGACGGCCAGTTTAGGTGTATTTGATCTC AATTTTATGGCTCAAGGTTC 9 NP
CMCTN71 TGTAAAACGACGGCCAGTTCAATTTTTGCCAAACAAGC CAAGGACACAGATTTAATAC 9 p

CMGAI165 TGTAAAACGACGGCCAGTCTTGTTTCGAGACTATGGTG TTCAACTACAGCAAGGTCAGC 9 NP
CMTCN67 TGTAAAACGACGGCCAGTTCTCTTACAACTCTTTGTCG GGTTCAAGGATTCATCGTTG 9 NP
CMTCNS TGTAAAACGACGGCCAGTCCTCCGCCACATATTACAAT TTCATCTTGACACGTAAGAG 9 NP
CMAGN73 TGTAAAACGACGGCCAGTATCCAACTCGACCAAGAAAC CAGCTCTACAACAACATCTC 10 p

CMAGNT79 TGTAAAACGACGGCCAGTCTTCACTAAAACTACAAGAG TTCCAACTTATTCATCCCAC 10 NP
CMTCN6 TGTAAAACGACGGCCAGTGCATTGCTCGATCAGTTTTAC ACTCCGTCAAGATCCCAAAA 10 NP
CMAGN32 TGTAAAACGACGGCCAGTCAGATTAGAAGAAAAAGAGG AGCAGACAGCATATAAAGCT 11 NP
CMGAN24 TGTAAAACGACGGCCAGTTAACTATGATGAAGAGTT TGCCAAACTATAATCACACTA 11 NP
CMGANS&0 TGTAAAACGACGGCCAGTATATTGATTGCTGGGAAAGG CTTTTTTGGCTTTATTGGGTC 11 p

CMTCN14 TGTAAAACGACGGCCAGTTATATTGGCTTTGGCTCTCG GATTCGTTATCTCGACCAAC 11 p

TJ29 TGTAAAACGACGGCCAGTAGCCTAAGCCACCGATTTTT TTCCCAAGTGGGGTTATGAG 11 P

CMCTN38 TGTAAAACGACGGCCAGTTAAAACACTCTCGTGACTCC GATCTGAGGTTGAAGCAAAG 12 NP
CMGANY%4 TGTAAAACGACGGCCAGTGAGAGAGAGAGAGAGATCTAAAC | GTCATGTCCGGTTATCTTGT 12 NP
CMTCNI8 TGTAAAACGACGGCCAGTACCAATCCATCACTCTCACT GAAAGAATGGGGGAAAAGAG 12 NA
CMTCN41 TGTAAAACGACGGCCAGTCCCCAAGATTCGTATTAATC TGGTAGTAGAGATGATATAC 12 NA
CMTCNS0 TGTAAAACGACGGCCAGTTCTACTTCCATGAATCCATC TAGAATGGTTAGGAAACCCT 12 P
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AFLP analizleri i¢in kavun’da ¢alistig1 daha dnceki ¢alismalarda gosterilen 10 primer kombinasyonu kullanilmigtir
(Garcia-Mas ve ark. 2000). AFLP analizleri i¢in kavun’da ¢alistig1 daha 6nceki galigmalarda belirtilen ve projede

kullanilan primer kombinasyonlart Tablo 2’de gésterilmistir.

Table 2. AFLP primer kombinasyonlari

EcoRI primerleri Msel primerleri
E AAC M CTC
E AAG M CTC
E ACA M CTC
E ACG M CTA
E ACC M CTA
E ACT M CTA
E AAG M CAT
E ACA M CAT
E AAC M CAC
E AAG M CAC

AFLP analizinde ilk adim genomik DNA’nin restriksiyon enzimleri ile kesilmesidir. Bunun igin, 5 pl DNA (~250
ng), 5 ul 5x reaksiyon tampon ¢ozeltisi, 2 pl ECOR I/Mse I ve 13 pl steril dH,O igeren karigim 1.5 pl mikrosantrifiij
tiipli icerisine konmus, karigtirilmis ve 2 saat siireyle 37°C’de inkiibe edilmistir. Daha sonra, restriksiyon
endonuklease aktivitesini inaktif hale getirmek icin, bu karigim 15 dakika siireyle 70°C’de tutulmustur. Ikinci
asamada, 24 pl adaptor baglama soliisyonu ve 1 ul T4 DNA ligase enzimi DNA karisimina eklenmis ve iki saat
siireyle 20°C’de inkiibe edilmistir. Baglama karigimi 1:10 oraninda TE tampon ¢ozeltisi (10 pl mixture + 90 pl TE
tampon ¢ozeltisi) ile diliisyon edilmistir. Ugiincii asama &n amplifikasyon reaksiyonunun hazirlanmasi asamasidir.
Bu asamada, 40 pl 6n amplifikasyon primer karisimi, 6n asamada hazirlanmis olan 5 pl diliisyon edilmis kalip DNA,
5 ul 10x PCR tampon ¢ozeltisi + Mg ve 1 pl Taq DNA polymerase enzimi i¢eren karisim 0.5 ml. mikrosantrifiij tiibii
icerisine eklenmis ve iyice karigtirilmugtir. Santrifligasyondan sonra, karigim miiteakip profil (94°C/30 saniye, 56°C/1
dakika, 72°C/1 dakika ve 20 dongii; 4°C’de tutulur) kullanilarak PCR ile ¢ogaltilmistir. Bu PCR reaksiyonundan 3 pl
tirtin alinmig ve 147 ul TE tampon ¢dzeltisi icerisinde diliisyon edilmistir. Son asama segici AFLP amplifikasyonu
asamasidir. Bu asamada, iki reaksiyon karistirlmistir. Tlk karisim (karisim 1) 2.5 ul isaretlenmis ECORI primeri, 1.5
ul Msel primeri (ANTP igerir) ve 1 pl steril dH,O igermistir. Ikinci karisim (karigim 2) 2 ul 10x PCR tampon
¢ozeltisi + Mg, 0.1 pul Tag DNA polymerase enzimi ve 79 ul steril dH,O igermistir. PCR reaksiyonunu baglatmak
i¢in, ticiincli asamadan elde edilen 5 pl diliisyon edilmig PCR iiriinii, 5 pl karigim 1 ve 10 pl karigim 2 bir PCR tiipii
icerisine konulmus ve miiteakip touchdown profili kullanilarak ¢ogaltilmigtir (94°C/30 saniye, 65°C/30 saniye,
72°C/60 saniye; sonra 12 dongii PCR yapilmigtir. Bu islem i¢in her bir dongiide baglanma sicakligi 0.7°C
diigiiriilmiistiir, son olarak, 94°C/30 saniye, 56°C/30 saniye, 72°C/1 dakika profili olan 23 dongiiliik bir PCR daha
yapilmistir. Biitiin bu PCR’lar sonrasi, iki diliisyon daha yapilmustir. i1k diliisyon; 1:3 PCR iiriinii/dH,O (7 pl PCR +
14 ul dH,0) diliisyonudur. Ikinci diliisyon; 27 pl érnek yiikleme soliisyonu (SLS), 0.5 ul isaretleyici standart1 600
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bp ve ilk diliisyondan 3 pl kullanarak 1:10 hazirlanan diliisyondur. Hazirlanan 6rnekler dizi analizi cihazi kabia
yiiklenmis ve bir damla mineral yag ile kaplanmistir. Daha sonra, 6rneklerin yiiklendigi kap Beckman-Coulter
Genetic Analysis System CEQ™8800 igerisine yerlestirilmistir. Frag-4 metodu AFLP analizleri (ayrisma 90 °C, 120
saniye; capillary 50 °C; injeksiyon 2.0 kV, 30 saniye; ayrisma 4.8 kV, 60 dakika) i¢in kullanilmistir. Bu asamadan
sonra, sonuglar istenmeyen veya diisiik kalite 6rnekleri ¢ikarmak igin filtrelenmistir. Elde edilen veriler var yada yok
seklinde skorlanmigtir. Her bir SSR ve AFLP isaretleyicisi i¢in, pargaciklar MATSUOKA ve ark. (2002) tarafindan
tanitilan metod kullanarak farkli allel’leri temsil eden bin’lere boliinmiistiir. Her bir isaretleyici ig¢in polimorfizm
bilgi igerigi (PIC- Polymorphism information content) degeri her bir SSR i¢in SAAL ve WRICKE (1999) tarafindan

tanitilan formiile gore hesaplanmistir:

[
PIC=1-).p’

i=1
pi i‘inci allel’in sikligini (frequency) ve k ise her lokus i¢in farkli allel’lerin toplam sayisin1 vermektedir.

Her bir kavun tohum oOrneklerini ayirma yeteneginde olan 50 SSR ve 10 AFLP isaretleyicisi germplazm
belirlenmesinde standart olarak secilmistir. Her bir tohum 6rnekleri igin gelistirilen AFLP ve SSR markérlerinin
genotipik degerleri ETAE Ulusal Gen Bankast Veri Tabanni Sistemi igerine eklenmistir. Ayrica Enstitii germplazm
koleksiyonlarindaki kavun tohum o6rnekleri igin genetik cesitliligi tayin etmede molekiiler varyans analiz yontemi
kullanilmistir (AMOVA; EXCOFFIER ve ark. 1992). Biitiin genotiplerin 6zgiin bir lokus i¢in mikrosatellite
degerleri: var (present) icin 1, yok (absent) i¢in 0 ve heterozigot bireyler iginde 0.5 gibi degerlerle skorlanmistir. Bu
veriler Nei’'nin genetik benzerlik indeksinin (The Nei index of genetic similarity) hesaplanmasinda kullanilmigtir
(NEI ve LI 1979). Elde edilen bu degerler the NTSYS computer programi (ROHLF 1998) ile yapilan aritmetik
ortalama kullanilarak yapilan o&lgiilmemis ¢ift grup yontemi (UPGMA - unweighted pair-group methodu)
uygulanarak kavun tohum Ornekleri arasindaki genetik iligkiyi gosteren bir dendrogram olusturulmasinda

kullanilmustir.
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4. Bulgular ve Tartisma

4.1. Morfolojik Karakterizasyon Sonuclari

Calismada kullanilmak tizere 250 civarinda kavun (Cucumis melo) genotipi Ege Tarimsal Arastirma Enstitiisii
(ETAE; Menemen, Izmir) Tirk Ulusal Genbankasi kolleksiyonundan temin edilmistir (Tablo 3). Calismada
kullanilan genotipler miimkiin oldugunca Tiirkiye’nin tiim bdlgelerini temsil edecek sekilde diizenlenmistir. Ancak,
calisma materyalinin 6nemli bir kismu {i¢ ilimizden (sirastyla; 28 adet Balikesir, 29 adet Manisa ve 30 adet hat izmir)
toplanmustir. Bu Cucumis melo genotiplerine ilave olarak, bazi1 C. melo ve diger yakin akraba tiirlerini de i¢eren 15
genotipte; Cukurova Universitesi, Ziraat Fakiiltesi, Bahg¢e Bitkileri Béliimii’nden Prof. Dr. Nebahat Sar1 tarafindan
saglanmistir. Bu hatlar, genetik analizler igin tiir dig1 kontrol gruplarini temsil etmesi igin ¢aligmaya dahil edilmistir

(Tablo 4).

Tablo 3. Onerilen arastirma igin ETAE’den toplanan Cucumis melo genotipleri. Pedigri numaralari, kaynaklar ve
merkezler listelenmistir.

Kavun Genotipleri Kaynak Pedigri Numarasi Merkez Ekilen miktar
TR22096 ETAE 06T1052 Adana 15
TR35299 ETAE 06T1053 Adana 15
TR62468 ETAE 06T1054 Adana 15
TR62458 ETAE 06T1055 Adiyaman 15
TR62421 ETAE 06T1056 Adiyaman 15
TR62582 ETAE 06T1057 Afyon 15
TR62577 ETAE 06T1058 Aksaray 15
TR62522 ETAE 06T1059 Amasya 15
TR62549 ETAE 06T1060 Ankara 15
TR62547 ETAE 06T1061 Ankara 15
TR61812 ETAE 06T1062 Ankara 15
TR61659 ETAE 06T1063 Ankara 15
TR61714 ETAE 06T1064 Ankara 15
TR61851 ETAE 06T1065 Ankara 15
TR62023 ETAE 06T1066 Ankara 15
TR62060 ETAE 06T1067 Ankara 15
TR62064 ETAE 06T1068 Ankara 15
TR62474 ETAE 06T1069 Ankara 15
TR66755 ETAE 06T1070 Ankara 15
TR68913 ETAE 06T1071 Ankara 15
TR57782 ETAE 06T1072 Ankara 15
TR57783 ETAE 06T1073 Ankara 15
TR61566 ETAE 06T1074 Ankara 15
TR61567 ETAE 06T1075 Ankara 15
TR61573 ETAE 06T1076 Ankara 15
TR61626 ETAE 06T1077 Ankara 15
TR61627 ETAE 06T1078 Antalya 15
TR62521 ETAE 06T1079 Antalya 15
TR62512 ETAE 06T1080 Antalya 15
TR62511 ETAE 06T1081 Antalya 15
TR62651 ETAE 06T1082 Antalya 15
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TR62652 ETAE 06T1083 Artvin 15
TR62672 ETAE 06T1084 Aydin 15
TR62655 ETAE 06T1085 Aydin 15
TR62506 ETAE 06T1086 Aydin 15
TR62505 ETAE 06T1087 Aydin 15
TR61999 ETAE 06T1088 Aydin 15
TR62469 ETAE 06T1089 Aydmn 15
TR57781 ETAE 06T1090 Aydin 15
TR62000 ETAE 06T1091 Aydin 15
TR62038 ETAE 06T1092 Aydin 15
TR62024 ETAE 06T1093 Aydin 15
TR62614 ETAE 06T1094 Aydin 15
TR62036 ETAE 06T1095 Aydin 15
TR62554 ETAE 06T1096 Balikesir 15
TR61583 ETAE 06T1097 Balikesir 15
TR62596 ETAE 06T1098 Balikesir 15
TR62550 ETAE 06T1099 Balikesir 15
TR62627 ETAE 06T1100 Balikesir 15
TR62634 ETAE 06T1101 Balikesir 15
TR61977 ETAE 06T1102 Balikesir 15
TR61676 ETAE 06T1103 Balikesir 15
TR62742 ETAE 06T1104 Balikesir 15
TR61902 ETAE 06T1105 Balikesir 15
TR62703 ETAE 06T1106 Balikesir 15
TR62716 ETAE 06T1107 Balikesir 15
TR62364 ETAE 06T1108 Balikesir 15
TR62682 ETAE 06T1109 Balikesir 15
TR62618 ETAE 06T1110 Balikesir 15
TR62372 ETAE 06T1111 Balikesir 15
TR37394 ETAE 06T1112 Balikesir 15
TR40379 ETAE 06T1113 Balikesir 15
TR43024 ETAE 06T1114 Balikesir 15
TR61844 ETAE 06T1115 Balikesir 15
TR61811 ETAE 06T1116 Balikesir 15
TR61613 ETAE 06T1117 Balikesir 15
TR61595 ETAE 06T1118 Balikesir 15
TR61601 ETAE 06T1119 Balikesir 15
TR61578 ETAE 06T1120 Balikesir 15
TR61582 ETAE 06T1121 Balikesir 15
TR43041 ETAE 06T1122 Balikesir 15
TR43135 ETAE 06T1123 Balikesir 15
TR43263 ETAE 06T1124 Bilecik 15
TR43265 ETAE 06T1125 Bilecik 15
TR43746 ETAE 06T1126 Bilecik 15
TR43835 ETAE 06T1127 Bilecik 15
TR46503 ETAE 06T1128 Bilecik 15
TR47811 ETAE 06T1129 Bilecik 15
TR47822 ETAE 06T1130 Bilecik 15
TR48541 ETAE 06T1131 Burdur 15
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TR48611 ETAE 06T1132 Burdur 15
TR48650 ETAE 06T1133 Bursa 15
TR71500 ETAE 06T1134 Bursa 15
TR71540 ETAE 06T1135 Bursa 15
TR71541 ETAE 06T1136 Bursa 15
TR71568 ETAE 06T1137 Bursa 15
TR71571 ETAE 06T1138 Bursa 15
TR71616 ETAE 06T1139 Bursa 15
TR64142 ETAE 06T1140 Bursa 15
TR64154 ETAE 06T1141 Bursa 15
TR69895 ETAE 06T1142 Bursa 15
TR57778 ETAE 06T1143 Bursa 15
TR57780 ETAE 06T1144 Bursa 15
TR68934 ETAE 06T1145 Canakkale 15
TR68940 ETAE 06T1146 Canakkale 15
TR69022 ETAE 06T1147 Canakkale 15
TR69425 ETAE 06T1148 Canakkale 15
TR69428 ETAE 06T1149 Canakkale 15
TR69442 ETAE 06T1150 Canakkale 15
TR69689 ETAE 06T1151 Canakkale 15
TR70691 ETAE 06T1152 Canakkale 15
TR70692 ETAE 06T1153 Canakkale 15
TR64044 ETAE 06T1154 Canakkale 15
TR70693 ETAE 06T1155 Canakkale 15
TR70694 ETAE 06T1156 Canakkale 15
TR69873 ETAE 06T1157 Canakkale 15
TR61935 ETAE 06T1158 Canakkale 15
TR61976 ETAE 06T1159 Canakkale 15
TR62718 ETAE 06T1160 Canakkale 15
TR62045 ETAE 06T1161 Canakkale 15
TR70690 ETAE 06T1162 Canakkale 15
TR70689 ETAE 06T1163 Canakkale 15
TR70684 ETAE 06T1164 Canakkale 15
TR61932 ETAE 06T1165 Canakkale 15
TR61933 ETAE 06T1166 Canakkale 15
TR61934 ETAE 06T1167 Canakkale 15
TR62079 ETAE 06T1168 Corum 15
TR62098 ETAE 06T1169 Corum 15
TR62107 ETAE 06T1170 Corum 15
TR62053 ETAE 06T1171 Denizli 15
TR73771 ETAE 06T1172 Denizli 15
TR73800 ETAE 06T1173 Denizli 15
TR73838 ETAE 06T1174 Denizli 15
TR70686 ETAE 06T1175 Denizli 15
TR70688 ETAE 06T1176 Denizli 15
TR70695 ETAE 06T1177 Denizli 15
TR49583 ETAE 06T1178 Denizli 15
TR20920 ETAE 06T1179 Denizli 15
TR70696 ETAE 06T1180 Denizli 15
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TR70697 ETAE 06T1181 Denizli 15
TR70698 ETAE 06T1182 Denizli 15
TR70699 ETAE 06T1183 Denizli 15
TR72405 ETAE 06T1184 Denizli 15
TR72406 ETAE 06T1185 Denizli 15
TR72561 ETAE 06T1186 Denizli 15
TR72562 ETAE 06T1187 Denizli 15
TR72564 ETAE 06T1188 Diyarbakir 15
TR72611 ETAE 06T1189 Diyarbakir 15
TR72619 ETAE 06T1190 Edirne 15
TR62074 ETAE 06T1191 Edirne 15
TR61691 ETAE 06T1192 Edirne 15
TR61696 ETAE 06T1193 Edirne 15
TR72654 ETAE 06T1194 Edirne 15
TR70687 ETAE 06T1195 Edirne 15
TR72669 ETAE 06T1196 Edirne 15
TR72670 ETAE 06T1197 Edirne 15
TR72705 ETAE 06T1198 Edirne 15
TR73444 ETAE 06T1199 Edirne 15
TR73693 ETAE 06T1200 Edirne 15
TR73696 ETAE 06T1201 Edirne 15
TR73740 ETAE 06T1202 Erzincan 15
TR61543 ETAE 06T1203 Erzincan 15
TR61866 ETAE 06T1204 Erzincan 15
TR61903 ETAE 06T1205 Erzincan 15
TR61968 ETAE 06T1206 Erzurum 15
TR61732 ETAE 06T1207 Eskisehir 15
TR61750 ETAE 06T1208 Eskisehir 15
TR62610 ETAE 06T1209 Eskischir 15
TR62434 ETAE 06T1210 Eskisehir 15
TR70682 ETAE 06T1211 Eskisehir 15
TR70683 ETAE 06T1212 Eskisehir 15
TR63230 ETAE 06T1213 Eskisehir 15
TR66366 ETAE 06T1214 Gaziantep 15
TR66362 ETAE 06T1215 Gaziantep 15
TR62648 ETAE 06T1216 Gaziantep 15
TR62612 ETAE 06T1217 Gaziantep 15
TR70685 ETAE 06T1218 Hakkari 15
TR64163 ETAE 06T1219 Hakkari 15
TR66004 ETAE 06T1220 Hakkari 15
TR66008 ETAE 06T1221 Hatay 15
TR66005 ETAE 06T1222 Hatay 15
TR66007 ETAE 06T1223 Hatay 15
TR66003 ETAE 06T1224 Hatay 15
TR66002 ETAE 06T1225 Hatay 15
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Tablo 4. Onerilen projede analiz edilecek Cucumis ve yakin akraba tiirler

Tiir

Hat

Cucumis melo

Kavun (Kav-64)

Cucumis melo

Kavun (Kav-66)

Cucumis melo var. flexuosus

Acur (Acur 16)

Cucumis melo var. flexuosus Acur (Acur 44)
Cucumis melo var. flexuosus Acur (Acur 54)
Cucurbita pepo Sakiz kabagi

Cucurbita maxima

Kestane, Helvaci kabagi

Cucurbita maxima

Kestane, Helvaci kabagi

Cucurbita maxima

Kestane, Helvaci kabagi

Cucurbita moschata

Bal kabag1

Cucurbita pepo convar. turbaniformis -

Lagenaria sicareria Su kabagi
Lagenaria sicareria Su kabagi
Luffa cylindirica Lif kabagi
Momordica charantia Kudret nar1

Birinci y1l denemeleri i¢in 19 Subat 2007 tarihinde tohum ekimleri yapilan yaklasik 150 adet kavun populasyonu 28
Mart 2007 tarihinde herbir genotipi temsilen 10 adet bitki seraya dikilmistir. Ekilen 11 populasyonda tohum
cimlenmesi ve ¢ikist saglanamamistir. Morfolojik karakterizasyonda IPGRI’nin kavun i¢in yayinlamis oldugu kavun
tanimlama listesi kullanilmigtir. Kavun populasyonlarmin genel yapisini ortaya koymak amaciyla gbzlemler 10
bitkide gergeklestirilmistir. Calismanin yiiriitiilmesi sirasinda tanimlamada yardimci olacagi diisiincesiyle bitki,
yaprak ve meyve fotograflari (yaklasik 7000 adet) ¢ekilmistir. Fide donemiyle birlikte baglayan gézlemler 15 Nisan
2007 tarihinden sonra gigeklenme, bitki, yaprak ve meyve gozlemleriyle devam etmistir. Ikinci y1l denemeleri igin
100 adet kavun populasyonunda morfolojik karakterizasyon g¢aligmalari yapilmistir. Bu amag igin 14 Subat 2008
tarihinde tohum ekimleri yapilan populasyonlarin ¢ikiglart 25 Subat 2008 tarihinde ¢ikiglarini tamamlamis, 19 Mart
2008 tarihinde seraya dikilmistir. Ekilen populasyonlarin tiimiinde tohum ¢imlenmesi ve ¢ikis saglanmistir.
Morfolojik gozlemlerin yapildigi bu populasyonlarin bakim islemleri (sulama, askiya alma, giibreleme, ¢apalama ve
ot temizligi vb.) yapilmistir. Morfolojik karakterizasyonda birinci y1l denemelerinde oldugu gibi IPGRI’nin kavun
i¢in yayinlamig oldugu kavun tanimlama listesi kullanilmistir. Gézlemler yine 10 bitkide gergeklestirilmistir. Genetik
kaynaklar materyalinde fotografla tanimlama calismalarina alt yapi olusturmak amaci ile ¢aligmanin yiiriitiilmesi
sirasinda tanimlamada yardimer olacag diisiincesiyle bitki, yaprak ve meyve fotograflar ¢ekilmistir. Fide donemiyle
birlikte baglayan gozlemler 15 Nisan 2008 tarihinden itibaren ¢igeklenme, bitki, yaprak ve meyve goézlemleriyle
devam etmistir. Bitki ve yaprak gozlemleri ile farkliligin goriildiigii populasyonlarda, meyve déneminde populasyon
icinde dahi farkliliklarin oldugu gozlenmistir. Sekil 1-4 serada yetistirilen bazi kavun genotiplerinin genel

goriintiilerini gostermektedir.
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Sekil 3-4. Kavunda disi ve erkek cicekler — Kavunda meyvelerin gelisimi.

Proje siiresince 239 kavun genotipinden elde edilen morfolojik karakterlere ait veriler birlestirilerek analiz edilmistir.
Morfolojik karakterlere ait verilerin dagilimlar1 asagida seksiyonlar halinde 6zetlenmistir. Incelenen karakterler igin

populasyonlar icerisinde varyasyon yoksa yada ¢okaz ise histogram dagilimlari gdsterilmemistir.

4.1.1. Genel Biiyiime Karakterleri

Fide giicii ve bitki biiyiime sekli de bakimindan incelenen 239 kavun genotipinde (tohum 6rneginde) ¢ok az diizeyde
yada hi¢ varyasyon gozlenmemistir. Biitiin kavun genotipleri giiclii fide ve ¢ok dal olusturmustur. Fide giicii
yoniinden populasyonlar ¢ikistan 20 giin sonra gozlenmis ve biitiin populasyonlarda giiglii fide gelisimi goriilmiistiir.
Bitki biiyiime sekli yoniinden populasyonlar ¢ok dalli grupta yer almistir. Buna baglh olarak bitki biiyiikliikleri de
siirsiz biiyiiyen ve biiyiik bitki olarak tanimlanmistir (Sekil 5). Bitkide dallanma sayist ¢igeklenme doneminde
gozlenmistir ve genotipler arasinda dnemli diizeyde varyasyon gdstermis ve bitki basma en az 4, en ¢ok 7 olarak

belirlenmistir. Ortalama dal sayisi 3 olmustur.
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Sekil 5. Populasyonlarda gozlenen biiyiime sekli.
Govde sonu sekli cukur (1) ve sivri (4) arasinda degisiklik gostermis olup incelenen genotiplerin %50’ye yakint sivri
govde sonu sekline sahip olmustur. Olgunlagsma zamani orta (70-90 giin arasi) ve ¢ok geg¢ (>110 giin) olarak

gdzlenmistir. Incelenen genotiplerin hig biri erkenci grup igerisinde yer almamustir.

4.1.2. Yaprak Karakterleri

Yaprak sekli biitiin (1) ve 5 loblu (3) grupta yer almis ve incelenen genotiplerin yaklasik yarisi 5 loblu yapraklara
sahip olmustur. Yaprak loblulugunda ise genotiplerin yarisinda yiizeysel (3) ve diger yarisinda ise orta (5) lobluluk
gdzlenmistir (Sekil 6). Tlaveten, bir kag genotipin derin loblu (7) yapraklara sahip oldugu belirlenmistir. Ortadaki
yaprak lobunun seklinde her grupta dagilim goriilmiistiir, genellikle genis oval (1) yada elips (4) seklinde olan
yapraklar daha agirlikli goriilmiistir. Ancak c¢okaz sayida Ornekte yiizeysel dikdortgen (2) sekilli yapraklar
gozlenmistir (Sekil 6).

Sekil 6. Populasyonlarda yaprak sekli ve loblulugu.

Yaprak rengi bakimindan populasyonlarda agik yesil (1), yesil (2) ve koyu yesil (3) renkler gozlenmistir
cogunluklada genotipler yesil yaprak renkli olmustur (Sekil.7). Yaprak dayanikliligi bakimidan kavun genotipleri
diisiik (3) ve yiiksek (7) olmak iizere farklilk gostermistir. incelenen kavun genotiplerinin biiyiik bir kismi yaprak
dayaniklilig1 bakimindan diisiik (3) yada orta (5) diizeyde ¢ok az sayida genotip ise yiiksek dayanikli bulunmustur.
Benzer sekilde, ¢cok az sayida kavun genotipi %80 meyve olgunlagsmasi doneminde hafif yaprak yaglanmasi (3)
gostermistir. Genotiplerin biiyiik bir kismu orta (5) ve tam yaprak yaslanmasi (7) gostermistir. Yaprak sap tlyliiligii
bakimindan kavun genotipleri genelde diisiik diizeyde varyasyon gostermistir, genotiplerin ¢ogunun saplar tiiyli

bulunmustur. Ancak ¢ok az sayida genotipte yiiksek diizeyde seyrek yaprak sap tiiyliiliigii (1) gozlenmistir.
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Sekil 7.Populasyonlarda yaprak rengi.

4.1.3. Cicek Karakterleri

Kavun populasyonlarinda ¢icek tipi bakimindan ¢ok az diizeyde varyasyon belirlenmistir, genelde monoik ve
andromonoik ¢igek tipi gozlenmistir (Sekil 8). Incelenen kavun genotiplerinin ¢ogu andromonoik (erkek/disi ve
erkek) cicek tipine sahip olurken sadece birkag genotipte monoik (erkek ve disi) ¢igek tipi gdzlenmistir. Cicek rengi
bakimindan populasyonlar arasinda farklilik goriilmemistir, gogu genotipler sar1 ¢igekli olmustur ve sadece 1 genotip

koyu sar1 renkli gigek olusturmustur.

Sekil 8. Populasyonlarda ¢igek yapilari.

Cigek burnu sekli bakimindan kavun genotipleri ¢ukur (1) ve sivri (4) arasinda degisiklik gostermistir, ¢ogu
genotipler diiz ¢igek burnu sekline sahip olmustur. Ovaryum tily uzunlugu ve tiiylenme tipi bakimindan kavun
genotipleri arasinda ¢okaz diizeyde varyasyon belirlenmistir, genotiplerin ¢ogu kisa (< 1 cm) ve yaygm tiiyli

bulunmustur. %50 ¢igeklenme giin sayis1 bakimindan populasyonlar 20 ile 48 giin arasinda yer almiglardir.

4.1.4. Meyve Karakterleri
Yerel gesitlere ait kavun tohum &rneklerinin ¢gogunun populasyon yapisinda olmalarindan dolay1r meyve morfolojik

ozellikleri yoniinden populasyonlar arasinda olduk¢a genis bir varyasyon oldugu gozlenmistir (Sekil 9).
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Sekil 9. Kavun populasyonlarda degisik meyve sekli ve rengi.

Bu durumun tersine olarak, bazi kavun 6rneklerinin tek bitkilerinden alinan meyve 6rneklerinin sekil, renk ve boyut
bakimindan olduk¢a homojen bir durum gostermistir (Sekil 10). Bu durum yerel ¢esidin belirgin bir sekilde

homojenlige sahip oldugunu isaret etmektedir.

Sekil 10. 166 numarali 6rnegin farkl bitkilerinden alinan homojen meyve morfolojisi.
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Kavun genotiplerinin meyve agirliklart 100 g (1) ile 4500 g (9) arasinda degisiklik gostermistir, ortalama meyve
agirhiklart 1400 — 1800 gr arasinda bulunmustur (Sekil 9). Kavun genotipleri meyve sekilleri bakimindan da diiz (2)
den uzuna (8) kadar biiyiik sekil farkliliklar1 gostermistir, ¢ogu ornekler diiz (2) yada eliptik (4) sekilli meyveler
olustururken ¢okaz sayida genotip palamut (7) yada uzun meyve olusturmustur (Sekil 9). Meyve boyu bakimimdan
kavun genotipleri 5 ile 30 cm arasinda degisiklik gostermis olup ortalama meyve boyu 17.1 cm. olarak bulunmustur.
Cogu kavun genotipleri meyve boyu bakimindan uzunla kisa arasinda degerler vermistir ve normal dagilim
gostermistir. Benzer sekilde meyve eni de normal dagilim géstermis olup meyve eni bakimindan kavun genotipleri 7
ile 20 cm arasinda degisiklik gostermistir, ortalama meyve eni 14.2 cm. olarak bulunmustur. Meyve uzunluk /
genislik orani da <1 (uzundan ziyade genis meyve) ve 2 (genisten ziyade uzun meyve) arasinda farklilik gostermistir.
Ancak, en biiylik kategoriyi meyve uzunluk / genislik orani 1 olan yuvarlak meyvelere sahip genotipler
olusturmustur (Sekil 9). Meyve zemin rengi bakimindan da kavun genotipleri sart ve turuncu arasinda farklilik
gostermistir, en biiyiik kategoriyi agik sart renkli (2) genotipler olusturmustur. Bu grubu agik yesil ve turuncu renki
(8) meyvelere sahip olan genotipler izlemistir (Sekil 9). Ikinci meyve rengi acik sar’dan (2) gri’ye (10) kadar
degisiklik gostermistir. Koyu ve siyah yesil renk en genel olarak gozlenen ikinci meyve rengi olmustur. Bu meyve
rengine sahip genotipleri krem, kahverengi ve gri renkli ikinci meyve rengine sahip genotipler izlemistir. Cokaz
sayida Ornekte ikinci meyve kabuk deseni hi¢ bulunmazken geri kalan kavun genotipleri benekli (1) yada uzun
cizgili (5) meyvelere sahip olmustur (Sekil 9). En genel meyve kabuk deseni benekli ve noktali olarak belirlenmistir,
cokaz sayida genotipte ¢izgili desen (4, 5) gozlenmistir (Sekil 9). Meyve yiizeyi damarli (1) ve dikisli (10) arasinda
degisiklik gostermistir. Kavun genotiplerinin hig birisi diiz yiizeye sahip olurken en genel meyve yiizeyi damarl (1),
kirisik (3), dalgali (5) ve ¢ok agli (9) olarak gozlenmistir (Sekil 9). Meyve tadi bakimindan kavun genotipleri tatsiz
(3) ve tatl (7) arasinda farklilik gdstermistir, incelenen genotiplerin biiyiik bir kism1 orta diizeyde tadli olmustur.
Olgun meyve acilig1 bakimindan genotipleri hi¢ birisi ac1 olmadig: igin farklilik gdstermemistir. Meyve eti rengi
bakimindan kavun populasyonlar1 arasinda beyaz renkten (1) turuncuya (7) kadar genis bir dagilim gorilmistiir,
incelenen genotiplerin biiylik bir kismi krem (3) ve acik yesil (4) renkli meyve etine sahip olmustur. Cokaz sayida
genotip sar1 ve yesil renkli meyve etine sahip oldugu bulunmustur (Sekil 10). Meyve eti kalinliklar1 en az 5 mm, en
¢ok 50 mm olarak &lgiilmiistiir. Tlging bir sekilde bu karakter bakimindan kavun 6rnekleri iki gruba ayrilmistir: cok
ince (5 mm veya daha az) meyve eti olan gernotipler ve ortalama meyve eti kalinligindan daha yiiksek (>16.8 mm)
meyve eti kalinligina sahip olan genotipler. Meyve eti yapisi bakimimdan da kavun genotipleri diiz siki (1) ve lifli
kuru (6) arasinda olmak iizere farklilik gostermistir, incelenen ¢ok az sayida kavun genotipi kumlu siki (2), kuru (4)

veya lifli kuru (6) meyve eti yapisina sahip oldugu belirlenmistir (Sekil 11).

27



Sekil 10. Populasyonlarda meyve eti renkleri.

4.1.5. Tohum Karakterleri

Tohum biiyiikliigii bakimimdan kavun genotipleri ¢ok kiigiik (1, <5 mm) ve genis (4, 13-16 mm) arasinda olmak
iizere farklihik gdstermistir, incelenen kavun orneklerinin biiylik bir ¢ogunlugu iri tohumlara sahip olduklar1
bulunmustur. Tohum sekli bakimindan da kavun genotipleri yuvarlak (1) ve oval (3) arasinda olmak {izere farklilik
gostermistir, incelenen kavun drneklerinin biiyiik bir gogunlugu eliptik veya oval sekilli tohumlara sahip olmuslardir.
Ayrica, incelenen kavun genotiplerinin 100 tohum agirliklarida 2 gr. veya yaklasik 6 gr. arasinda degisiklik
gostermistir. Tohum agirligi normal dagilim gdstermis olup genotiplerin biiyiik bir kisminin ortalama tohum agirlig:

yaklagik 4 gr.civarinda olmustur.

4.1.6. Morfolojik Karakter Gruplama (Cluster) Analizleri

Grublama (Cluster) analizleri genotipler arasinda varyasyon gosteren bazi morfolojik karakterler icin JMP bilgisayar
programinda bulunan Ward metodu kullanilarak uygulanmistir. Ilk analizde, kullanilan karakterler arasinda
olgunlagma zamani, meyve sekli, meyve zemin rengi, ikinci meyve rengi, kabuk deseni, meyve agirligi, et kalinligi,
et rengi ve et tad birlikte yer almaktadir. Analizler kavun genotiplerinin incelenen karakterlere gore 5 grup igerisine

diistiigiinii gostermistir (Sekil 12).
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Sekil 12. Kavun genotiplerindi$ geg:ilmis bazi morfolojik karakterler ile yapilan cluster analizleri. Gruplar igerisinde
yer alan bazi 6rnekler segilenf$d8 karakterler icin yiiksek diizeyde benzerlik gostermistir.

analizi sadece yaprak karakt Bri icin de uygulanmustir (Sekil 13).
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B aprak karakterleri i¢in yapilan gruplama analizleri.

3 gde cok yiiksek benzerlik orani gostererek 5 grup igerisinde olusmustur. Gruplama
%leri iginde yapilmistir (Sekil 14). Bu analizler igin kavun ornekleri yaprak
g8 varyasyon gostermistir ve 6 grup igerisinde yer almistir. Bu tiir gruplama analizleri
: g:hum ¢ogaltilmas: amaciyla genetik olarak en farkli genotipleri belirlemesi igin

lizleri morfolojik karakterler i¢in yapilacak islah ¢aligmalarinda kullanilmak iizere

;s )



yeni allel kombinasyonlarina sahip olan ¢esitlerin gelistirilmesi amaciyla en 6zgiin 6rnekleri segmesi agisindan bitki

1slahgilart i¢inde oldukga faydalidir.
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4.2. Molekiiler Karakterizasyon Sonuclari

4.2.1. DNA Ekstraksiyonu

Molekiiler genetik analizler i¢in daha homojen materyal saglamak amaci ile her Ornekteki bitkiler tek tek
kendilenmistir. Tiim bireylerde (yaklasik 1380 tek bitki) genetik analiz yapmanin imkansizlig1 ve gereksizligi nedeni
ile her tohum Ornegini (genotipi) temsil eden bitkiler segilmistir. Tohum 6rneginin homojen olmasi durumunda bu
tohum Ornegini temsilen tek bir bitki se¢ilmis, 6rnek heterojen ise bitkiler morfolojilerine gore gruplanarak her
gruptan bir bitki secilmistir. Kendilenerek ve morfolojik farkliliklarina goére gruplandirilarak secilen genotiplerin
meyveleri hasat edilerek tohumlar1 hazirlanmis ve molekiiler analizler i¢in serada ekilmistir. Bitkiler 1-2 gergek
yaprak vermeye bagladiktan sonra DNA’lar1 ¢ikarilmaya baslanmistir. Herbir genotipi temsilen en az 5-10
bireyinden en kiiciik ve taze yapraklar alinmis ve tek bir eppendorf tiipiine konularak homojenize edilmistir. DNA
izolasyonu igin, dncelikle FULTON ve ark. (1995) tarafindan tanitilan mikroprep metodu kullanilmistir. Bu metodla
istenilen diizeyde DNA izolasyonu yapilmayan genotipler i¢cin Promega Wizard Genomik DNA Ekstraksiyon kiti
kullanilnustir. ki genotipin tohumlar1 ¢imlendirilememis ve bu nedenle toplam 2136 bireyden DNA’lar izole
edilmistir. Sonrasinda DNA’nin miktar1 ve kalitesi %1‘lik 1x TBE Agarose jelde 3 pl restriikksiyon enzimi ile
kesimlenmis ve kesimlenmemis DNA’larin elektroforezi ile belirlenmistir. Restriiksiyon enzimi ile kesimleme
tirtinleri, 3 ul DNA, 1.5 pl 10 x reaksiyon ¢6zeltisi, 1.0 pl HindIIl enzimi ve 14.5 pl su icermektedir ve bu {iriinler
37°C de 3 saat siire ile inkiibe edilmistir. Bu analizler neticesinde, DNA ekstraksiyon kiti ile, esit konsantrasyonda ve

iyi nitelikte DNA elde edildigi belirlenmistir (Sekil 15).

Sekil 15. DNA nitelik ve niceliginin kontrol edildigi bir jel fotografi drnegi. 1-3 siralar, lambda DNA standartlar1
(swrasiyla, 50, 100 ve 250 ng) ve kalanlar ise g¢iftler halinde kesimlenmis ve kesimlenmemis kavun hatlarina ait
DNA’lardr.

Ayrica, DNA’nin miktar1 ve kalitesi Nanodrop ile de belirlenmistir. Bu islem i¢in her bir DNA 6rnegi 100 ul DNA
rehidrasyon tampon ¢ozeltisi i¢inde yeniden suspansiyon haline getirilerek, Nanodrop ND-1000 spektrofotometre
kullanilarak DNA’larin kalite ve kantitesi kontrol edilmistir (Tablo 5). DNA konsantrasyonlar: 38 ile 1200 ng/ul
arasinda degismistir. Pek ¢ok ornekte ise 100-200 ng/ul degerini almistir. Genelde DNA kalitesi oldukga iyi diizeyde
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olup, protein ve etanol kontaminasyonu 6l¢iimleri i¢in kullanilan A260/A280 ve A260/A230 oranlar1 1.8 degerinden
biiyiik degerler almistir (Tablo 5). Daha sonra her bir DNA 6rnegi 50 g/ul’e seyreltilmistir. Ornek konsantrasyonlari
kontrol edilmis ve gerektiginde yeniden seyreltilerek ayarlanmistir. Her bir hatta ait 8 bitkiden alinan DNA 6rnekleri,
her genotip i¢in 20 pl’luk bir mikrofuj tiip igerisinde bir araya getirilmistir (herbir genotip i¢in DNA havuzu

olusturulmustur). Boylece, 239 adet havuzlanmis DNA 6rnegi genetik analizlerde kullanilmak {izere hazirlanmistir.

Tablo 5. Kavun drneklerinin her bir bitkisinden izole edilen DNA’nin kalite ve kantitesi. Degerler 1.8 den diisiikse
Abs 260/280 protein kontaminasyonuve Abs 260/230 ethanol kontaminasyonu gostermektedir.

Ornek DNA Abs Abs Ornek DNA Abs Abs
Numarasi Konsantrasyonu | 260/280 | 260/230 | Numaras1 | Konsantrasyonu 260/280 260/230
(ng/ul) (nm) (nm) (ng/ul) (nm) (nm)
TR15776-2 144.58 1.84 2.30 TR47822-6 119.43 1.82 1.92
TR15776-7 222.32 1.93 2.29 TR47825-2 183.14 1.80 1.84
TR22092-1 99.22 1.81 1.80 TR47825-5 185.14 1.81 1.93
TR22096-3 135.25 1.89 2.09 TR47825-7 190.05 1.81 1.87
TR22096-6 130.19 1.92 2.25 TR47825-8 100.75 1.78 1.81
TR26195-4 167.97 1.81 2.12 TR47825-9 235.00 1.82 1.89
TR26762-2 341.32 1.83 2.09 TR47833-5 171.90 1.81 2.09
TR31534-1 98.52 1.78 2.32 TR47833-9 206.24 1.82 1.94
TR31586-1 176.45 1.86 2.15 TR47845-2 178.28 1.81 1.96
TR31586-10 | 86.10 1.77 221 TR47845-5 81.64 1.82 1.80
TR31586-7 221.53 1.84 2.11 TR47845-7 203.72 1.84 1.96
TR31586-9 283.59 1.83 2.01 TR47846-1 212.89 1.82 1.78
TR31588-10 | 142.47 1.90 2.21 TR47846-4 316.19 1.82 1.85
TR31588-5 94.01 1.83 1.91 TR47861-4 195.66 1.81 2.03
TR31588-7 157.05 1.66 0.80 TR47861-7 267.83 1.86 1.76
TR31589-3 130.27 1.86 1.92 TR47867-1 343.30 1.85 2.04
TR31589-5 53.33 1.76 2.80 TR47867-4 243.40 1.82 1.99
TR31589-9 309.69 1.86 2.49 TR47867-5 236.48 1.82 2.04
TR33304-1 242.57 1.85 2.38 TR47867-7 212.10 1.81 2.10
TR33304-2 269.61 1.85 2.11 TR47874-4 213.22 1.82 1.73
TR33304-4 206.82 1.85 2.25 TR47874-6 224.25 1.82 2.26
TR33304-7 117.13 1.82 2.08 TR47874-8 144.72 1.86 1.81
TR33304-8 81.27 1.81 2.29 TR47884-6 165.44 1.78 1.82
TR33380-1 193.76 1.83 2.11 TR47884-7 163.11 1.79 1.81
TR33380-2 102.82 1.82 2.36 TR47885-2 278.47 1.82 1.94
TR35299-3 198.89 1.86 2.29 TR47885-6 158.74 1.82 1.93
TR35299-9 172.99 1.83 2.31 TR48527-2 95.13 1.73 1.85
TR37394-3 212.22 1.79 1.93 TR48527-5 91.57 1.83 2.10
TR37394-6 182.64 1.85 2.07 TR48541-1 159.06 1.78 1.85
TR38116-2 85.03 1.86 2.60 TR48541-3 129.03 1.77 1.63
TR38116-3 142.52 1.78 2.34 TR48566-5 94.04 1.83 2.20
TR38116-4 334.35 1.84 2.08 TR48567-1 129.73 1.80 2.09
TR38125-4 162.72 1.81 1.87 TR48611-3 206.16 1.97 2.13
TR38125-9 192.58 1.84 1.83 TR48650-10 | 109.04 1.87 2.15
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TR38224-5 171.99 1.84 2.10 TR48650-2 92.35 1.84 1.99
TR38479-1 109.85 1.92 2.35 TR48650-7 81.55 1.90 1.91
TR38479-4 105.29 1.75 2.10 TR48671-5 192.98 1.80 1.94
TR38484-2 99.30 1.79 2.02 TR48671-6 107.24 1.79 2.21
TR38484-4 137.93 1.82 1.95 TR48671-7 231.64 1.83 2.09
TR38484-7 111.22 1.80 2.10 TR48671-8 213.84 1.82 2.04
TR39655-1 138.56 1.82 2.18 TR49583-1 148.49 1.90 2.36
TR39655-3 151.94 1.82 2.47 TR49583-3 106.11 1.87 2.06
TR39655-6 143.33 1.82 2.16 TR49591-10 | 538.61 2.05 2.26
TR39655-7 215.26 1.81 2.05 TR49591-3 167.85 1.85 2.25
TR39683-9 94.32 1.81 2.11 TR49882-2 80.97 1.78 2.03
TR40280-1 213.71 2.00 2.39 TR50719-2 141.98 1.79 2.02
TR40284-1 82.30 1.76 1.55 TR50719-5 159.70 1.77 1.93
TR40284-6 129.89 1.77 1.80 TR50728-7 204.56 1.82 1.99
TR40284-8 217.34 1.83 2.30 TR50747-3 120.40 1.81 2.11
TR40345-10 | 302.56 1.85 2.09 TR50747-4 142.90 1.82 2.11
TR40345-5 162.33 1.81 1.93 TR50747-6 141.11 1.84 222
TR40345-7 415.96 1.93 2.30 TR50747-8 292.32 1.93 231
TR40350-1 104.20 1.85 2.30 TR51531-3 212.33 1.82 2.10
TR40365-2 268.12 1.85 2.06 TR51531-5 134.25 1.96 2.68
TR40365-4 207.73 1.82 2.25 TR51531-9 170.81 2.02 2.55
TR40379-7 318.64 1.82 1.93 TR51550-2 165.15 1.82 2.27
TR40380-1 297.94 1.90 2.16 TR51550-3 128.09 1.79 2.28
TR40382-10 | 325.06 1.85 1.90 TR51550-5 197.10 1.84 2.17
TR40382-6 139.03 1.83 2.11 TR51561-2 235.82 1.82 1.90
TR40384-4 257.44 1.84 2.12 TR51561-3 262.70 1.84 2.10
TR40384-8 145.61 1.84 2.08 TR51608-2 296.16 1.85 2.16
TR40503-3 170.39 1.85 2.14 TR51608-6 88.17 1.77 1.97
TR40503-8 187.02 1.83 2.13 TR51676-2 86.41 1.80 1.98
TR40514-3 181.08 1.81 1.84 TR51676-7 110.11 1.81 2.05
TR40530-2 139.05 1.81 2.03 TR51763-1 96.78 1.79 1.84
TR40530-8 84.93 1.77 1.90 TR51763-2 146.97 1.84 2.02
TR40534-4 229.84 1.82 1.88 TR51763-9 79.45 1.78 2.02
TR40559-4 165.13 1.79 1.66 TR57778-7 141.87 1.90 2.13
TR40559-8 185.10 1.92 2.16 TR57780-2 124.89 1.88 1.94
TR40563-2 177.62 1.81 1.81 TR57781-3 112.02 1.96 2.54
TR40563-8 142.34 1.78 1.73 TR57782-4 84.38 1.84 2.11
TR43015-6 216.81 1.85 2.12 TR57783-7 113.48 1.88 1.96
TR43015-9 126.06 1.85 242 TR61543-6 104.43 1.91 2.20
TR43023-4 295.22 1.86 2.24 TR61566-5 86.82 1.95 2.09
TR43023-7 238.34 1.85 2.10 TR61573-3 125.84 1.86 222
TR43023-8 211.36 1.86 222 TR61626-5 103.35 1.88 2.01
TR43024-10 | 189.10 1.82 2.18 TR61627-10 | 91.17 1.86 2.04
TR43024-7 382.81 1.86 2.21 TR61627-3 104.59 1.91 2.03
TR43041-1 227.42 1.85 2.33 TR61659-1 102.79 1.88 2.03
TR43041-2 193.82 1.78 1.92 TR61659-2 51.11 1.72 1.97
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TR43041-4 143.81 1.85 2.24 TR61714-4 71.74 1.79 2.01
TR43105-3 152.69 1.82 2.29 TR61714-8 101.32 1.85 2.57
TR43105-6 156.04 1.80 2.14 TR61812-3 73.58 1.85 2.07
TR43105-8 127.84 1.75 1.62 TR61851-2 95.44 1.89 2.03
TR43135-10 | 167.94 1.97 2.49 TR61851-6 124.49 1.87 2.05
TR43135-2 154.57 1.84 2.32 TR62023-2 108.41 1.91 2.27
TR43135-9 223.49 1.83 2.02 TR62060-10 | 51.97 1.82 2.02
TR43263-9 62.26 1.75 1.76 TR62474-3 134.15 1.84 2.05
TR43265-5 134.91 1.86 2.20 TR63230-5 72.61 1.76 2.03
TR43722-6 238.46 1.86 2.02 TR64142-2 99.84 1.85 2.35
TR43744-8 153.75 1.81 1.96 TR64142-5 159.02 1.88 2.13
TR43746-9 142.95 1.84 2.49 TR64154-2 83.17 1.88 2.32
TR43749-1 234.49 1.90 2.09 TR64154-7 55.12 1.80 2.00
TR43835-2 85.59 1.81 2.38 TR64163-6 73.00 1.76 1.61
TR43835-3 215.74 1.86 2.16 TR66002-4 111.39 1.91 2.69
TR45791-3 150.86 1.90 2.01 TR66003-2 140.97 1.92 2.64
TR45791-5 100.81 1.91 222 TR66003-4 115.31 1.97 2.57
TR45883-2 276.03 1.84 2.04 TR66004-10 | 47.97 1.71 3.39
TR45883-6 281.69 1.84 2.08 TR66004-8 62.87 1.82 2.03
TR45883-8 70.20 1.69 2.09 TR66005-1 62.89 1.86 2.15
TR45896-1 248.65 1.84 2.03 TR66005-3 54.76 1.80 1.81
TR45896-4 129.16 1.84 2.16 TR66005-8 84.73 1.85 3.86
TR45896-5 1188.20 2.10 2.27 TR66007-7 157.62 1.94 2.70
TR45896-7 204.42 1.85 2.23 TR66008-10 | 92.43 1.82 1.87
TR46437-2 192.63 1.91 2.19 TR66008-8 56.58 1.74 3.86
TR46437-4 136.34 1.80 1.88 TR66362-9 105.76 1.85 2.04
TR46437-5 130.50 1.81 1.98 TR66366-1 81.90 1.85 2.30
TR46437-8 143.52 1.78 2.02 TR66366-2 117.64 1.90 2.11
TR46438-9 98.62 1.86 2.02 TR66755-3 103.41 1.84 2.04
TR46489-1 118.61 1.89 2.35 TR68913-2 206.32 1.96 2.24
TR46489-2 98.17 1.82 2.29 TR68913-3 66.09 1.85 2.11
TR46489-5 99.96 1.87 1.99 TR68934-5 126.21 1.87 2.14
TR46489-9 64.98 1.75 2.95 TR68934-7 54.90 1.86 2.37
TR46503-2 272.61 1.90 2.25 TR68940-10 | 105.53 1.86 1.99
TR46503-4 337.43 1.86 2.14 TR68940-9 92.25 1.86 2.05
TR46503-5 212.74 1.85 2.08 TR69022-1 37.62 1.84 1.88
TR47776-5 216.69 1.81 2.06 TR69425-1 60.03 1.72 1.88
TR47776-9 164.86 1.79 2.38 TR69425-4 61.85 1.81 3.18
TR47783-1 172.71 1.77 2.26 TR69425-8 101.44 1.81 2.09
TR47783-4 114.02 1.89 2.29 TR69428-1 53.69 1.82 2.54
TR47793-1 268.23 1.85 2.25 TR69428-2 101.49 1.85 2.14
TR47797-1 149.86 1.81 1.75 TR69689-9 98.55 1.91 2.62
TR47797-6 140.93 1.80 1.63 TR69873-7 116.74 1.86 2.33
TR47797-9 173.10 1.81 1.88 TR69873-9 150.11 1.89 2.03
TR47804-3 178.45 1.84 2.19 TR69895-1 53.63 1.89 245
TR47805-8 346.26 1.84 2.09 TR71500-5 69.61 1.85 2.17
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TR47805-9 184.02 1.83 2.00 TR71540-4 66.94 1.85 2.08
TR47811-2 107.13 1.83 2.40 TR71540-5 77.44 1.94 2.36
TR47811-4 113.55 1.80 1.94 TR71541-1 88.00 1.80 2.23
TR47812-3 186.19 1.90 2.17 TR71541-4 103.77 1.90 1.97
TR47812-5 301.54 1.85 2.30 TR71568-2 49.82 1.89 2.86
TR47813-2 168.89 1.89 2.08 TR71571-1 101.78 1.79 1.98
TR47813-7 149.25 1.87 2.08 TR71571-3 100.79 1.82 1.90
TR47822-3 70.20 1.79 1.95 TR71616-1 92.02 1.81 2.00
TR47822-5 195.64 1.83 1.99

4.2.2. SSR Analizleri

Molekiiler ¢alismalara 6ncelikle SSR analizleri ile baslanmistir. Bu amag ig¢in Cornell Universitesi tarafindan
gelistirilen 3522 adet kavun EST (Express Sequence Tags) dizileri SSR primerleri dizayn etmek amaciyla
veritabanindan indirilmistir. 3522 EST dizileri 6zgiin diziler olup birbirleriyle ¢cakismamaktadir (unigene) (http://
melon.bti.cornell.edu/melon/download/download.html). SSR primer dizayni i¢in PBC Public SSR Primer Discovery
Input adli internet tabanli bilgisayar yazilimi kullanilarak bu unigenlerin hepsi taranmugtir (http://hornbill.cspp.
latrobe.edu.au/cgi-binpub/ssrprimer/indexssr.pl). Bu taramalar sonucunda 3522 adet kavun unigeni arasindan 428
adet SSR primeri bulunmustur. PBC Public SSR Primer Discovery Input adl1 internet tabanli bu bilgisayar programi
her SSR’1n yanindaki primerleri dizayn edebilme temeline dayanilarak programlanmustir. Primer dizayn kriterleri
olarak; primer boyutu, (minimum: 18 ve maksimum: 22 niikleotid), primer erime derecesi (Tm, minimum:50°C-
maksimum:70°C), primer GC yiizdesi (Minimum: 50%-Maksimum:70%), primer maksimum eslesme orani (=8) ve
primer maksimum 3' ucu eslesme orani (=3) baz alinmistir. Bulunan bu 428 SSR primerleri iginden tekrar sayisi
(primer uzunlugu), sag ve sol primer erime derecesi ve iiriin boyutu gibi 6zellikler goz 6niinde bulundurularak en iyi
20 primer ¢ifti secilmistir. Bu primerler ilgili bilgiler Tablo 1 de belirtilmigtir. Secilen bu 20 SSR primerlerden 4
(%20) tanesi dintikleotid, 14 (%70) tanesi triniikleotid ve 2 (%10) tanesi pentaniikleotid olmak tizere 3 tip niikleotid
tekrar1 igermistir. Bu SSR’larin toplam uzunlugu 27 niikleotid ile 73 niikleotid arasinda degismektedir. Gelistirilen
bu primerlerden sadece dort tanesi (MU118, FR14G19, SSH6123 ve PH8C1) bu ¢alismada kullanilmistir. PCR’lari
yapilan primer iriinleri 1XTBE buffer igerisinde 120 Voltta yiriitilmiistiir. Bu yolla 20 primerden 11 tanesinin
muhtemel polimorfizm seviyesi belirlenmistir. Sekil 16 de iki adet muhtemel polimorfik SSR primeri goriilmektedir.
Sekil 16’dan de incelenecegi gibi agarose jele dayali polimorfizm g¢aligmalarindan istenilen diizeyde polimorfizm

ortaya ¢cikmamustir.

Sekil 16. Muhtemel polimorfik SSR primeri (Solda MU 181, sagda FR16A10). Oklar farkli seviyedeki polimorfik

band boylarini géstermektedir.
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Bu nedenle, SSR analizleri DNA dizi cihazi Beckman-Coulter CEQ8800 Genetic Analysis System kullanilarak
kapillar olarak ayristirilmistir. Oncelikle secilen SSR markérlerinin kavun genotiplerinde calisip calismadigini
kontrol etmek igin her bir isaretleyici secilmis sekiz kavun tohum 6rneginden elde edilen DNA’larda test edilmistir.
Test edilen 53 igaretleyiciden 4 (%7) tanesi hi¢ amplifikasyon (PCR {iriinil) vermemistir, 29 (%55) tanesi polimorfik
bulunmamigtir ve 20 (%38) tanesi hatlar arasinda polimorfik olarak belirlenmistir. Sekil 17 polimorfizm igin test
edilen SSR markorlerinden elde edilen sonuglara bir 6rnektir. Bu sekilde toplam 73 adet SSR isaretleyicisi kii¢iik bir

grup kavun 6rneginde uygulanmistir.

Sekil 17. Sekiz kavun 6rneginde test edilen SSR isaretleyicileri 6rnekleri. 1. hat molekiiler boyut standartini, 2-9
nolu hatlar kavun 6rneklerinde amplifike olmayan CMGA-15 SSR isaretleyicisini, 10-17 nolu hatlar polimorfik olan
CMAGN-75 SSR isaretleyicisini, 18-25 nolu hatlar polimorfik olan MCGAN-21 SSR isaretleyicisini, 26-33 nolu
hatlar polimorfik olmayan CMTAN-100 SSR isaretleyicisini gostermektedir.

Toplam 12 adet SSR isaretleyicisi ulusal kavun germplazmlar1 ve 12 tiirdis1 kabakgil tiirleri arasindaki genetik
cesitliligi belirlemek i¢in kullanmilmistir. Calismada kullanilan SSR markdrlerinin karakteristik 6zellikleri Tablo 1°de
gosterilmistir. Bu calismada kullanilan SSR markoérlerinden 8 tanesi (CMCTN-5, CMCTN-86, CMGAN-25,
CMCTN-35, CMAGN-68, CMGAN-80, TJ-10, TJ-27) daha 6nce yayinlanmis bazi yaymlardan, 4 tanesi ise yukarida
anlatilan dizayn edilmis SSR isaretleyicileri igerisinden se¢ilmistir (MU118, FR14G19, SSH6123, PH8C1). Daha 6nce
yayimlanmis makalelerden alinan SSR isaretleyiciler hakkindaki bazi bilgiler ve 6zellikleri KATZIR ve ark. (1996) ve
DANIN-POLEG ve ark. (1997, 2000, 2001) tarafindan tanimlanmistir. Bu SSR isaretleyicilerinin hepsi polimorfik
bulunmustur. Bu isaretleyicilerden CMCTN-5"¢ ait Beckman DNA dizi analiz cihazi kullanilarak elde edilen lokus

uzunluk degerleri Sekil 18°de gosterilmistir.
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Sekil 18. CMCTN-5 SSR isaretleyicilerinin 56-9, 57-2 ve 55-4 numarali 6rnekler tizerindeki sonuglari.

Secilen 12 SSR primerlerinin hepsi polimorfik olup toplamda 93 adet polimorfik band vermistir. Primer bagina diisen
polimorfik band sayis1 yaklasik olarak 7.3’tlir. Bu rakam SSR markorleri kullanilarak daha 6nce yapilmis olan bazi
kavun genetik cesitlilik caligmalarinda bulunan primer basma diisen polimorfik band sayilarindan daha yiiksektir.
Ornegin; LOPEZ-SESE ve ark. (2002) tarfindan yapilan ¢alismada 15 Ispanyol kavun hattinda, genetik gesitliligin
belirlenmesi amaciyla yapilan ¢alismada 12 adet SSR primeri kullanilmis olup bunlardan sadece 8 tanesi polimorfik
¢ikmustir. Bu polimorfik SSR primerleri ise toplamda 23 adet polimorfik allel elde edilmistir (ortalama lokus bagina
2.9 allel). MONFORTE ve ark. (2003) 27 kavun hattinda yapmis oldugu genetik ¢esitlilik ¢aligmasinda 18 adet SSR
primeri kullanmig ve 114 adet polimorfik lokus elde etmistir. Lokus basina diisen polimorfik allel sayis1 ise yaklagik
olarak 6.3’tlir. NAKATA ve ark. (2005) 67 adet Japon kavun hattinda, genetik ¢esitliligin belirlenmesi amaciyla 12
adet SSR primeri kullanmis olup bunlardan sadece 9 tanesi polimorfik ¢ikmistir. Polimorfik lokuslar ise toplamda 36
adet polimorfik allel vermis olup lokus basina diisen polimorfik allel sayisi yaklasik olarak 4’tiir. SZABO ve ark.
(2005) eski zamanlardan kalma 47 adet kavun hattinin genetik cesitliligin belirlenmesi amaciyla 20 adet SSR primeri
kullanmis, bunlardan sadece 8 tanesi polimorfik ¢ikmistir. Bu 8 lokus ise toplamda 40 adet polimorfik allel vermis
olup lokus basina ortalama 5 polimorfik allel diismistiir. Yiritiilmekte olan projeden ve Onceden yapilan
calismalarin SSR isaretleyicilerinin (mikrosatellitlerinin), kavun i¢in yiiksek oranda polimorfizm verdigini

gostermektedir.

38



SSR sonuglarma gore, 239 ulusal kavun hattina ait bir filogenetik aga¢ DICE matriksi ve UPGMA (Unweighted Pair
Group Method) aritmetik ortalama katsayist kullanilarak SHAN modiiliine goére, NTSYS-pc version 2.2 software
programi kullanilarak ¢izilmistir (Sekil 19). Farkli tipteki isaretleyiciler ile tretilen veriler arasindaki kiyaslama
MANTEL testi (1967) kullanilarak yapilmistir. Bu teste gore 6rneklere ait genotipik veriler ve dendogram arasindaki
korelasyon kabul edilebilir sinirlardadir (0.80)’dir. Dendogram skalasi 0.32 ile 1.00 arasinda degisiklik gdstermis
olup ortalama benzerlik skalas1 0.66’dir. SSR isaretleyicileri kullanilarak yapilan ¢aligmada, sadece iki hat arasinda
tam bir benzerlik goriilmistiir. 0.55 benzerlik skalasina gore, kavun hatlar1 10 grup altinda toplanmistir (Sekil 19).
En biiyiik grup (grup B) hatlarin ¢ogunu (129 tohum 6rnegi) igermektedir ve bu grup igerisindeki minimum benzerlik
katsayis1 yaklasik olarak 0.57°dir. Grup C, D ve E, sirastyla 33, 29 ve 24 tohum 6rnegi icermektedir ve minimum
benzerlik katsayilart Grup C ve E i¢in ortalama 0.56, Grup D i¢in 0.64’tlir. Grup A 13 hat icermektedir ve minimum
benzerlik katsayisi 0.58’dir. Geri kalan 5 grup (grup F, G, H, I ve J) sadece 1 - 4 arasinda hat igermektedir. Grup I ve
J en fazla farklilik gdsteren hatlar1 icermekte olup bu hatlarla grupta geri kalan hatlar arasindaki maksimum benzerlik

0.32 dir.

SSR verileri i¢in temel bilesenler (PCA - Principal Component Analysis) analizi yapilmistir. PCA’de birinci, ikince
ve t¢iincli eksenler toplam varyansin, sirasiyla %33, %13 ve %8’ini agiklamistir. Hem iki 2 ve hemde 3 boyutlu
grafikler, kavun hatlarinin 3 ana gruba ayrildigini gostermistir (Sekil 20 ve 21). Ilging bir sekilde, tek bir orijinal
tohum Orneginden tiiremis hatlarin genetik olarak birbirinden olduk¢a uzak olabileceklerini gdstermistir.
Hatirlanacag iizere, Onerilen galismanin baslangicinda, bazi ulusal kavun hatlarinm meyve sekilleri bakimindan
oldukea farkli morfolojik ¢esitlilik gosterdikleri gdzlenmistir. Bu sebepten dolayi, herbir tohum 6rneginden temsili
hatlar ileri analizler igin segilmiglerdir. Baz1 durumlarda, tek bir hattan (tohum 6rnegi) secilen bir ¢ok hat dncelikle
kendilenmis ve daha sonra kendilenmis tohumlar yeniden ekilerek molekiiler genetik ¢esitlilik analizlerinde
kullanilmiglardir. Bu genotiplerin bazilar1 2 ve 3 boyutlu gosterimlerde gruplar olustururken, digerleri kardes
hatlartyla daha uzak akrabalik iligkisi gostermislerdir. Bu durumla ilgili bir 6rnek Sekil 20°de verilmistir. Biiyiik
kutu, 55 numarali hattan secilmis ve genetik bakimdan birbiri ile benzer olan ve ayni grup igerisinde yer alan 3
genotipi igermektedir (55-3, 55-4 ve 558). Kiigiik kutu ise ayni hattan segilen 55-6 nolu 6rnek genetik olarak diger
genotiplerden oldukca farklilik gostermektedir. Bir diger siradisi (ekstrem) Ornek ise 148 nolu hattan tiiretilmis
genotiplerde goriilmistiir. Genotiplerden biri (148-2) biiyilik gruplarin birinde yer alirken, diger genotip (148-1) bu
gruplarin olduk¢a disinda kalmistir (Sekil 20). Sonug olarak ulusal kavun kolleksiyonunda yer alan ve tek bir tohum
ornegi olarak smiflandirilan germplazmlarin bazilar1 aslinda genetik ve morfolojik olarak farkli materyalleri temsil

etmektedirler.
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Sekil 19. 239 kavun hattinda SSR sonuglarma gdre olusturulan filogenetik agac
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Dim-2

Sekil 20. 239 kavun hattinda SSR sonuglarina gore olusturulan 2 boyutlu gosterim.

Sekil 21. 239 kavun hattinda SSR sonuglarina gore olusturulan 3 boyutlu gosterim.
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4.2.3. AFLP Analizleri

AFLP analizleri ¢ok basamakli bir islem olup, tutarli ve yeniden elde edilebilir sonuglar toplamak igin her bir
basamag dikkatli bir sekilde kontrol edilmelidir. Sekil 22°de tutarli ve yeniden elde edilebilirlik ile ilgili baglangigta
karsilasilan problemler goriilmektedir. Baz1 6rnekler zayif sinyal vermistir. Sinyal zayif oldugu ve geri sinyali ¢ok
yiiksek oldugu icin diger bazi 6rnekler analiz edilememistir. Bu sorunlar bazi 6rnek hacimlerinin sabit olmadigini
gostermektedir. Sorunun ¢oziimii i¢in 96 gozlii PCR tabaklarina yiikleme yapmak ve sekans basamaklarinda
pipetleme hatalarini azaltmak ig¢in multipipetor kullanilmigtir. Buna ek olarak, 6rnek karigimlari gerektiginde tiim
ornekler tiiplerin dip kisminda ¢okeldiginden ve vorteksleme sirasinda kaybolmadigindan emin olmak icin tabaklar
once santrifiijlenmistir. Daha sonra tabaklar vortekslenmis ve yeniden santrifiijlenmistir. Sonug¢ olarak, daha tutarli
ve yeniden elde edilebilir AFLP sonuglari elde edilmistir (Sekil 23). Calismada toplam on adet AFLP primer
kombinasyonu (MseICTC/EcORIAAC, MselCTC /EcoRIAAG, MseICTC/EcoRIACA, MselCTA/EcoRIACG,
MseICTA/ECORIACC, MseICTA/ECORIACT, MselCAT/ EcoRIAAG, MselICAT/EcoRIACA, MselCAC/
ECOoRTAAC ve MseICAC/EcoRI AAG), 239 kavun tohum 6rnegi (Tablo 3) ve tiirdis1 12 farkli (Tablo 4) genotip
arasindaki genetik cesitliligi tayin etmek amaci ile kullanilmigtir. AFLP analizde kullanilan primer
kombinasyonlarinin 6zellikleri Tablo 6’da gosterilmistir. Bu tabloya gore; AFLP kombinasyonlarmin hepsi
polimorfik 6zellikte olup toplamda 345 polimorfik DNA pargacigr (band) tiretmistir. Kombinasyon basina diisen
ortalama polimorfik band sayis1 34.5’tir. MseICAT/ECORIAAG primer kombinasyonu 58 polimorfik band ile en
¢ok band veren AFLP kombinasyonu olmustur. Diger taraftan, MseICTA/ECORIACC primer kombinasyonu 21
polimorfik band ile en az band veren AFLP kombinasyonu olmustur. Herbir AFLP kombinasyonu basina diisen
polimorfik band sayisi Tablo 7°de verilmistir. Bu polimorfik parcaciklarin (bandlar) uzunlugu 60 ile 640 baz cifti
(bp) arasinda degismistir.

Tablo 6. Kavun tohum Orneklerinin genetik ¢esitliliginin  belirlenmesi analizinde kullanilan AFLP

kombinasyonlarinin 6zellikleri.

Toplam AFLP pirmer Polimorfik Polimorfik Toplam Kombinasyon bagina diisen
kombinasyonlarinin kombinasyon primer yiizdesi | polimorfik ortalama polimorfik band
sayi1s1 sayi1s1 (%) band sayis1 say1s1
10 10 100 345 34.5
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Sekil 22. Ug kavun 6rnegi ile yapilan kabul edilebilir ve ret edilen AFLP calisma sonuglari. ilk érnek kabul edilebilir diizeydedir. Ikinci érnek zayif sinyal
vermistir ve dolayistyla, diisiik sinyal degerine sahiptir. Ugiincii 6rnek ¢ok fazla miktarda noise igermektedir.

o
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Sekil 23. Ug kavun DNA &rnegi ile yapilan kabul edilebilir AFLP resimleri. Ok isareti iki kavun 6rneginde mevcut ve bir kavun drneginde mevcut olmayan
polimorfik pargacik uzunlugunu gostermektedir.
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Tablo 7. Herbir AFLP kombinasyonu basina diisen polimorfik band sayisi.

AFLP Kombinasyonlari Polimorfik DNA parcacik (band) sayis1
Msel-CTC/EcoRI-AAC 37
Msel-CTC/EcoRI-AAG 36
Msel-CTC/EcoRI-ACA 31
Msel-CTA/EcoRI-ACG 29
Msel-CTA/EcoRI-ACC 20
Msel-CTA/EcoRI-ACT 28
MselCAT/EcoRI-AAG 58
MselCAT/EcoRI-ACA 36
MselCAC/EcoRI-AAC 31
MselCAC/EcoRI-AAG 39

AFLP sonuglarina gore, 239 kavun tohum 6rnegi (genotipi) ve 12 farkl tiirdis1 kabakgil tiyesi tiirler i¢in filogenetik
agag; NTSYS-pc 2.2 software programinda, DICE matriksi temel olarak almip, SHAN modilinde, UPGMA
(Unweighted Pair Group Method) aritmetik ortalamasi kullanilarak olusturulmustur (Sekil 24). Farkli isaretleyicilerle
olusturulan niimerik datanin kargilagtirtlmast MANTEL testi (1967) ile yapilmistir. Bu teste gore, genotipik veriler ile
dendogram arasidaki korelasyon olduke¢a yiliksek bulunmustur (r = 0.92). Dendogram skalast 0.45 ile 1.00 arasinda
olup, ortalama benzerlik 0.73’tlir. Bu degerlere gore, kavun genotipleri 10 degisik grup altinda toplanmugtir (Sekil 24).
En biiyiik grup, grup A, 188 kavun genotipi (tohum Ornegi) ile en fazla hatti igeren grup olmustur. Bu grup
icerisindeki en kiiglik benzerlik orani yaklasik 0.75tir. Grup B (18 kavun hatt1) ve Grup G (14 kavun hatt1), sirastyla,
0.75 ve 0.81 benzerlik oranlartyla en diisiik benzerlige sahip gruplardir. Grup C ve E 8 hat icermekte olup birbirleri ile
en az benzerlik gosteren gruplardir (0.775). Geri kalan gruplar ise sadece 1 hat icermektedir. Tiirdis1 kabakgil tiyeleri
arasindaki gruplamada ise, en diisiik benzerlik yaklasik olarak 0.45 bulunmustur. PCA (Principal Component Analysis
= temel bilesenler analizi) analizi yapilmis ve 2D ve 3D gosterimleri ¢izilmis ve bunlar Sekil 25 ve Sekil 26’da
gosterilmistir. PCA analizi sonucu olusturulan birinci, ikinci ve lgiincli eksenler sirasi ile toplam degisikliligin
(varyasyonun), sirasiyla, %54, %8 ve %5’ini agiklamaktadir. Cok yonlii gosterimlerin (2D ve 3D) her ikiside Cucumis
melo tohum 6rneklerine kiyasla tiirdis1 kabakgil tiyelerini agikga ayr1 grublamustir. Bunlara ek olarak 2D gésteriminde
kavun hatlarinin iki ana gruba ayrildigida agikg¢a goriilmektedir. AFLP verileri kullanarak tiirdis1 genotiplerin
gruplanmasini taksonomileri ile uyumlu olup olmadiklarini gérmek igin filogenetik aga¢ ve 2D gosterimi sadece bu
genotipler i¢in ¢izilmistir (Sekil 27 ve 28). Genel olarak, bu sonuglar, beklendigi gibi ayni tlire ait genotiplerin
gruplastiklarim1 gostermektedir. Ornegin, Sekil 27te goriildiigii iizere, iki bilesenli PCA Luffa, Cucumis moschata ve
C. melo subsp. flexuosus’a ait iki genotip ¢iftler halinde gruplar olusturmustur. Filogenetik agaci olusturan bireylerin
¢ok fazla sayida olmasindan dolayi, bu bireylerin ayrilma zorlugunu ortadan kaldirmak i¢in daha az bireyle ayr1 bir
analiz yapilmistir. Bu analiz igin, tek bir tohum o6rnegi birbiriyle %90°dan fazla benzerlik gosteren kavun hatlart
icerisinden genotipi temsilen se¢ilmistir. Bu yolla, 239 olan hat sayis1 54’e disiiriilmiis olup 54 kavun hatti ile 12
farkli kabakgil ailesi iiyesinin analizi yapilmistir. Bu filogenetik aga¢ (r = 0.95), kavun hatlar ile farkli kabakgil

iiyeleri arasindaki ayrimi %55 oranindaki genetik benzerlik orantyla gostermektedir (Sekil 27, 28). Kavun hatlar
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arasindaki en kiigiik benzerlik % 64’tiir. 2D (Sekil 29) ve 3D (Sekil 30) gosterimleri de farkli kabakgil tiyelerinin

kavun (Cucumis melo) hatlarindan daha uzakta ayri bir grup olusturdugunu gostermektedir (Sekil 31).
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Sekil 24. 239 ulusal kavun hatt1 ve 12 farkli kabakgil iiyeleri ile yapilan AFLP sonuglarina gore olusturulan filogenetik agag.
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Dim-1

Sekil 25. AFLP sonuglarma gore olusturulan 239 ulusal kavun hatt1 ile 12 farkli kabakgil {iyeleri arasindaki 2D
gosterimi. Farkli kabakgil iiyeleri ile kavun hatlarinin olusturdugu gruplar daire i¢inde gosterilmistir.
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Sekil 26. AFLP sonuglarma gore olusturulan 239 ulusal kavun hatt1 ile 12 farkli kabakgil {iyeleri arasindaki 3D
gosterimi. Farkli kabakgil iiyeleri arasindaki gruplar daire i¢inde gosterilmistir.
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Sekil 27. Farkl: tiirdis1 kabakgil iiyeleri arasinda AFLP sonuglarina gore olusturulan filogenetik agac.
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Sekil 29. Azaltilmis sayidaki kavun tohum &rnekleri (54) ile tiirdisi farkli kabakgil tiirlerinin (12) AFLP sonuglarina gore olusturulan filogenetik agaci.
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Sekil 30. Indirgenmis data setinin AFLP sonuglarma gére 2D gosterimi. Farkli kabakgil iiyeleri daire iginde

gosterilmistir.
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Dim-3

Sekil 31. Indirgenmis data setinin AFLP sonuglarma gore 3D gosterimi. Farkli kabakgil iiyeleri daire icinde
gosterilmistir.
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5. Sonug¢

Tiirkiye sahip oldugu genetik kaynaklarla olduk¢a zengin bir iilke konumundadir. Genetik kaynaklarmn ortadan
kalkmadan toplanmasi, karakterizasyonu ve gen bankalarinda muhafaza altina alinmasi siirdiiriilebilir tarim i¢in ¢ok
onemlidir. Ulkemizde ETAE’de kurulu bulunan Ulusal Gen Bankas: genetik kaynaklarm toplanmasi, muhafazasi ve
karakterizasyonu ile ilgili faaliyetlerde gorevlendirilmis tek kurulus durumdadir. Gen bankasinda toplanan genetik
kaynaklarin karakterizasyonu olduk¢a pahali, ¢ok zaman ve emek isteyen islemlerdir. Gen bankalarinda muhafaza
altina alinan ve idameleri i¢in siirekli olarak ¢ogaltilmalar1 gereken genetik kaynaklarin aslinda ¢ogunun birbirinin
kopyasi oldugu da disiiniildiigiinde harcanan emek ve paranin 6nemli bir kisminin aslinda gereksiz olduguda
agikardir. Bunun yanisira, morfolojik karakterler esas alinarak yapilan karakterizasyon calismalarindan her zaman
dogru sonuglar ¢ikmayabilmektedir. Bu durum 6zellikle kalitim derecesi diisiik karakterler kullanildiginda daha
belirgin olmaktadir. Dolayisiyla, son yillarda molekiiler markorlerin genetik ¢esitlilik analizlerinde kullanimi hizla
yayginlik kazanmistir. Bu analizler i¢in degisik markdr sistemleri kullanilmaktadir. Molekiiler markorler kullanilarak
projeye konu teskil eden kavun bitkisinde de bir ¢ok genetik ¢esitlilik analizleri yapilmistir. Calismada, Ulusal Gen
Bankasi’'ndan temin edilen yaklasik 250 civarinda kavun genotipi ve Cukurova Universitesi’nden saglanan 12 tiir
dis1 genotip morfolojik olarak 35 karakter bakimindan ve molekiiler olarak SSR ve AFLP markor sistemleri ile
karakterize edilmistir. Morfolojik karakterler kullanilarak yapilan caligmalarda 6zellikle genel biiylime sekli, yaprak,
cicek ve tohum karakterleri igin populasyonlarda ¢ok az diizeyde yada hi¢ varyasyon gézlenmemistir. Ancak, meyve
karakterleri i¢in populasyonda olduk¢a genis boyutlu bir varyasyon oldugu gézlenmistir. Gen Bankasinda muhafaza
altina alinan materyallerin biiyiik bir kismi1 populasyon olarak tutuldugu i¢in muhtemel tohum karigimlarindan
kaynaklanacak problemleri ¢6zmek i¢in ¢aligmada kullanilan biitiin genotipler kendilenmistir ve genetik analizler
kendilenmis tohumlar kullanilarak yapilmistir. Morfolojik analizler ise her bir genotip igerisinde tip dist olan
genotipler populasyondan uzaklagtirildiktan sonra veriler toplanmigtir. Morfolojik karakterler (olgunlagsma zamani,
meyve sekli, meyve zemin rengi, ikinci meyve rengi, kabuk deseni, meyve agirligi, et kalinligi, et rengi ve et tadi)
kullanilarak yapilan gruplama (Cluster) analizleri sonucunda kavun genotiplerinin incelenen karakterlere gore
gruplar igerisinde ¢ok yiiksek benzerlik orani gostererek 5 grup igerisinde olustugu belirlenmistir. Gruplama kavun
orneklerinin geogrofik orijinleri ile iligkili bulunmamistir. SSR sonuglarma goére, 239 kavun genotipi 10 grup altinda
toplanmistir. SSR verileri i¢in temel bilesenler (PCA - Principal Component Analysis) analizi yapilmistir. PCA’de
birinci, ikince ve iiciincii eksenler toplam varyansin, sirastyla %33, %13 ve %8’ini agiklamistir. Hem iki 2 ve hemde
3 boyutlu grafikler, kavun hatlarinin 3 ana gruba ayrildigini gdstermistir. ilging bir sekilde, tek bir orijinal tohum
orneginden tiiremis hatlarin genetik olarak birbirinden oldukca uzak olabileceklerini gostermistir. Hatirlanacagi
iizere, Onerilen ¢alismanin baglangicinda, bazi ulusal kavun hatlarinin meyve sekilleri bakimindan oldukga farkli
morfolojik c¢esitlilik gosterdikleri belirtilmistir. Bu sebepten dolayi, herbir tohum 6rneginden temsili hatlar ileri
analizler i¢in secilmislerdir. Baz1 durumlarda, tek bir hattan (tohum 6rnegi) secilen bir ¢ok hat 6ncelikle kendilenmis
ve daha sonra kendilenmig tohumlar yeniden ekilerek molekiiler genetik ¢esitlilik analizlerinde kullanilmiglardir. Bu
genotiplerin bazilart 2 ve 3 boyutlu gosterimlerde gruplar olustururken, digerleri kardes hatlariyla daha uzak

akrabalik iliskisi gostermislerdir. Sonug olarak ulusal kavun kolleksiyonunda yer alan ve tek bir tohum 6rnegi olarak
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smiflandirilan germplazmlarin bazilari aslinda genetik ve morfolojik olarak farkli materyalleri temsil etmektedirler.
AFLP sonuglarma gore, 239 kavun genotipi 10 degisik grup altinda toplanmigtir. PCA analizi sonucu olusturulan
birinci, ikinci ve liglincli eksenler sirasi ile toplam degisikliligin (varyasyonun), sirasiyla, %54, %8 ve %5’ini
aciklamaktadir. Cok yonlii gosterimlerin (2D ve 3D) her ikiside Cucumis melo tohum orneklerine kiyasla tiirdist
kabakgil tiyelerini agik¢a ayri1 grublamistir. Bunlara ek olarak 2D gosteriminde kavun hatlarinin iki ana gruba
ayrildigida agikga goriilmektedir. AFLP verileri kullanarak tiirdis1 genotiplerin gruplanmasimi taksonomileri ile
uyumlu olup olmadiklarini gérmek igin filogenetik aga¢ ve 2D gdsterimi sadece bu genotipler i¢in ¢izilmistir. Genel
olarak, bu sonuglar, beklendigi gibi aym tiire ait genotiplerin gruplastiklarin1 gostermektedir. Bu tiir gruplama
analizleri germplazm arastirmacilarinin tohum ¢ogaltilmasi amaciyla genetik olarak en farkli genotipleri belirlemesi
icin faydalidir. Ayrica, gruplama analizleri morfolojik karakterler icin yapilacak 1slah caligmalarinda kullanilmak
lizere yeni allel kombinasyonlarina sahip olan g¢esitlerin gelistirilmesi amaciyla en 6zgiin drnekleri segmesi agisindan

bitki 1slahgilari i¢inde oldukga faydalidir.
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karakterizasyonu bir iilkenin siirdiiriilebilir tarimi i¢in son derece dnemlidir. Cucumis tiirleri i¢in
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