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ÖZET 

BAZI BEYAZ BAŞ LAHANA (Brassica oleracea var. capitata subvar. alba) 

ISLAH HATLARININ MOLEKÜLER KARAKTERİZASYONU 

CEMREGÜL TIRINK 

ORDU ÜNİVERSİTESİ FEN BİLİMLERİ ENSTİTÜSÜ 

BAHÇE BİTKİLERİ ANABİLİM DALI 

YÜKSEK LİSANS TEZİ, 53 SAYFA 

(TEZ DANIŞMANI: DOÇ. DR. ERCAN EKBİÇ) 

Bu çalışmada, Karadeniz Tarımsal Araştırma Enstitüsü’nden temin edilen 24 

adet beyaz baş lahana (Brassica oleracea var. capitata subvar. alba) ıslah hatları 

arasındaki genetik ilişkinin belirlenmesi amacı ile SRAP markır tekniği kullanılmıştır. 

Çalışmada kullanılan 45 SRAP primer kombinasyonu toplam 257 adet bant üretmiştir. 

Bunlardan 194 (%74) tanesi 24 lahana hattı arasında polimorfik olarak belirlenmiştir. 

Primer kombinasyonu başına ortalama bant sayısı 5.7, ortalama polimorfik bant sayısı 

da 4.3 olarak hesaplanmıştır. Beyaz baş lahana hatlarının genetik benzerlik 

katsayılarının 0.73 ile 0.90 arasında değiştiği belirlenmiştir. Elde edilen 

dendogramlarda W37 ıslah hattı ile YBB-35 ıslah hatlarının genetik olarak en uzak 

bireyler olduğu görülmüştür. Öte yandan birbirine en yakın hatlar ise FG ve BLMY-4 

olmuştur. Çalışma sonucunda elde edilen bulgular incelendiğinde SRAP markırı ile 

ıslah hatlarının genetik uzaklıklarının belirlenmesinde başarılı olarak ortaya 

konulabileceği ve F1 çeşit ıslahı çalışmalarında kullanılacak lahana ıslah hatlarının 

seçimine katkılar sağlayabileceği kanısını güçlendirmiştir. 
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ABSTRACT 

MOLECULAR CHARACTERIZATION OF BREEDING LINES OF SOME 

WHITE CABBAGE (Brassica oleracea var. capitata subvar. alba) 

CEMREGUL TIRINK 

ORDU UNIVERSITY INSTITUTE OF NATURAL AND APPLIED 

SCIENCES 

HORTICULTURE 

MASTER THESIS, 53 PAGES 

(SUPERVISOR: ASSOC. PROF. DR. ERCAN EKBİÇ) 

In this study, SRAP marker technique was used to determine the genetic 

relationship between 24 white cabbage (Brassica oleracea var. capitata subvar. alba) 

breeding lines obtained from the Black Sea Agricultural Research Institute. The 45 

SRAP primer combinations used in the study produced a total of 257 bands. Of these, 

194 (74%) were identified as polymorphic among 24 breeding lines. The mean number 

of bands per primer combination was calculated as 5.7, and the mean number of 

polymorphic bands was calculated as 4.3. It was determined that the genetic similarity 

coefficients of the white head cabbage lines varied between 0.73 and 0.90. In the 

dendograms obtained, it was seen that the W37 and the YBB-35 breeding lines were 

genetically the most distant individuals. On the other hand, the closest lines to each 

other were FG and BLMY-4. When the findings obtained as a result of the study are 

examined, it has been strengthened that the SRAP marker can be successfully 

demonstrated in determining the genetic distances of the breeding lines and can 

contribute to the selection of cabbage breeding lines to be used in F1 variety breeding 

studies. 
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1. GİRİŞ 

Brassicaceae (Cruciferae) familyası, Brassicales takımına ait en büyük 

familyalar arasında yer almaktadır. Hardalgiller familyası olarak da adlandırılan bu 

familya 338-360 cins ve yaklaşık 3709 türden oluşmaktadır. En önemli cinsi olan 

Brassica içerisinde toplam 159 tür bulunmaktadır (Al-Shehbaz 1973; Appel ve 

AlShehbaz 2003; Al-Shehbaz ve Warwick, 2006). Brassica grubu sebzeler, Brassica 

oleracea ve Brassica campestris türlerine ait bitki gruplarından oluşmaktadır 

(Monteiro ve Lunn, 1998; Li ve ark., 2020). Önemli Brassica grubu sebzeler; baş 

lahana (var. capitata), yaprak lahana (var. acephala), savoy/kıvırcık baş lahana (var. 

sabauda), karnabahar (var. botrytis), brokoli (var. italica), Brüksel lahanası (var. 

gemmifera), alabaş (var. gongylodes), Kai-lan/Çin yaprak lahanası (var. alboglabra), 

Tronchuda/Portekiz lahanası (var. costata) ve kalın gövdeli yaprak lahanası (var. 

medullosa) olarak sıralanabilir (Song ve ark., 1988; Song ve ark., 1990). 

Brassicaceae familyası Antarktika hariç tüm kıtalarda yayılım göstermektedir. 

Lahananın anavatanı hakkında çok farklı görüşler bulunmaktadır. Bazı araştırıcılar 

tarafından Doğu Akdeniz olduğu (Dickson ve Wallace, 1986; Balkaya ve ark., 2005) 

diğer bir görüşe göre ise Kuzey Avrupa Ülkeleri, Baltık denizi kıyıları ile Akdeniz 

Bölgesi olduğu kabul edilmektedir (Monteiro ve Lunn, 1998; Balkaya ve ark., 2005). 

Zhukowsky, lahananın anavatanının Anadolu’nun Van yöresi olduğunu belirtirken 

dünyanın en büyük baş lahanalarının bu bölgede yetiştirildiğini bildirmektedir 

(Bayraktar, 1981; Vural ve ark., 2000). 

Baş lahanalar; beyaz baş lahana (B. oleracea L. var. capitata L. f. alba), kırmızı 

baş lahana (B. oleracea L. var. capitata f. rubra) ve savoy lahanası (B. oleracea L. 

var. sabauda L.) şeklinde gruplandırılmaktadır (Nieuwhof, 1969). Beyaz baş lahana 

(B. oleracea L. var. capitata L. f. alba) sofralık veya turşu sanayinde 

değerlendirilebilen günümüzde en çok tüketilen baş lahana grubunu oluşturmaktadır. 

Türkiye’de toplam 597.910 ton beyaz baş lahana üretimi yapılmaktadır. Yetiştiriciliğin 

en fazla yapıldığı iller; Samsun (143.241 ton), Niğde (135.495 ton), Bursa (34.830 

ton), Antalya (25.116 ton), Mersin (22.534 ton), Afyonkarahisar (22.465 ton) olarak 

sıralanmaktadır (TÜİK 2021). 
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Günümüzde açıkta ve örtüaltı yetiştiriciliğinde; hastalık ve zararlılara 

dayanıklılık, verim ve kalite gibi bazı üstün özelliklere sahip olması nedeniyle hibrit 

çeşitler tercih edilmektedir. Ancak Türkiye’de Beyaz baş lahana üretiminde daha çok 

yerel ve açıkta tozlanan çeşitler kullanılmakta hibrit çeşitlerin ise neredeyse tamamı 

yurt dışından ithal edilmektedir.  Tohumluk Tescil ve Sertifikasyon Merkezi 

Müdürlüğü Standart Tohumluk Kayıt listesinde;124 adet beyaz baş lahana, 68 adet 

kırmızı baş lahana ve 5 adet standart yaprak lahana çeşidi bulunmaktadır (TTSM, 

2021). Yurtdışına olan hibrit tohum bağımlılığının azaltılabilmesi için kaliteli ve 

verimli yerli hibrit beyaz baş lahana çeşitlerinin geliştirilmesi ve ekonomik olarak 

tohum üretiminin yapılabilir olması oldukça önemlidir. (Kar ve Karaağaç, 2016). 

Islah yöntemleri arasında F1 hibrit çeşit ıslahı en çok uygulama alanı 

bulanlardan birisidir. Hibrit çeşitler kendisini oluşturan ebeveynlere göre bitki boyu, 

verim gibi bazı özellikler açısından daha üstün performans göstermektedir. Melez 

gücü (heterozis) olarak adlandırılan bu durum genetik olarak birbirine uzak ebeveyn 

hatların oluşturduğu melez kombinasyonlarında yüksek düzeyde görülebilmektedir 

(Kayın, 2011).  Bu nedenle yürütülecek hibrit çeşit ıslah programlarında kullanılacak 

olan gen havuzunun genetik çeşitliliği ve birbirleri ile olan akrabalık ilişkilerinin 

belirlenmesi gerekmektedir. Son yıllara kadar yapılan çalışmalarda gen havuzunun 

genetik çeşitliliğini tanımlamak amacıyla morfolojik özelliklerden yararlanılırken 

günümüzde daha güvelinilir sonuçlar vermesi, işgücü ve zamandan tasarruf sağlaması 

gibi avantajlarından dolayı çevre koşullarından etkilenmeyen moleküler markır 

tekniklerinin kullanımı da oldukça yaygınlaşmıştır (Topçu ve ark., 2016). 

Moleküler markır teknikleri iki gruba ayrılmaktadır. Birinci grupta Polimeraz 

Zincir Reaksiyonuna (PCR) dayalı olan markır teknikleri yer alırken diğer grupta 

hibridizasyona dayalı olan RFLP (Restriction Fragment Length Polymorphism/Sınırlı 

Parça Uzunlukları Polimorfizmi) markır tekniği yer almaktadır. PCR tabanlı markır 

tekniklerinden bazıları; SSR (Simple Sequence Repeat/Basit Tekrarlı Diziler veya 

Mikrosatelitler), AFLP (Amplified Fragment Length Polymorphism/Çoğaltılmış 

Parça Uzunluğu Polimorfizmi), RAPD (Random Amplified Polymorphic 

DNA/Rastgele Çoğaltılmış DNA Polimorfizmi), ISSR (Inter Simple Sequence 

Repeat/Basit Tekrarlı Diziler Arası Polimorfizm), SCAR (Sequence Characterized 

Amplified Regions), SRAP (Sequence Related Amplified Polymorphism), ALP 
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(Amplicon Length Polymorphism), STS (Sequence Tagged Site), CAPS (Cleaved 

Amplified Polymorphic) olarak sıralanabilir. Bunlara ilaveten Polimeraz Zincir 

Reaksiyonuna (PCR) dayalı olan diğer bir markır tekniği ise DNA zincirindeki tek 

nükleotit farklılığını kullanan SNP (Single Nucleotide Polymorphism) markır 

tekniğidir. Çalışma için seçilecek markır tekniği, tekniklerin sahip olduğu avantaj ve 

dezavantajlar değerlendirilerek ve elinizde bulunan altyapı olanaklarına göre yapılır 

(Gülşen ve Mutlu, 2005). Araştırmacıların DNA markırlarında aradığı bazı ortak 

özellikler vardır bunlar; tekniğin güvenilirliği, ko-dominant olması, yüksek 

polimorfizim göstermesi, birçok bilgi içermesi, sonuçların tekrarlanabilir olması, 

analizinin kolay yapılabiliyor olması ve otomasyona uygun olması şeklinde 

sıralanabilir. Bu özellikler açısından değerlendirildiğinde SRAP markır tekniği genetik 

çeşitliliği tanımlamak ve akrabalık ilişkilerini belirlemek amacıyla kullanılabilecek 

tekrarlanabilen, ucuz ve uygulaması kolay olan güvenilir bir yöntemdir (Uzun, 2009). 

Ferriol ve ark., (2003) tarafından yapılan çalışmada SRAP markır tekniğinin 

AFLP’den daha fazla bilgi sunduğu benzer şekilde Liu ve ark., (2008) tarafından 

yapılan başka bir araştırmada ise SRAP markır sisteminin ISSR ve RAPD markır 

sistemine göre nispeten daha bilgilendirici bantlar ortaya çıkardığı ve daha verimli bir 

teknik olduğu bildirilmiştir. SRAP (Sequence Related Amplified Polymorphism) 

markır tekniği temelde DNA’daki açık okuma bölgelerinin (ORFs, Open Reading 

Frames) çoğaltılmasına dayalı bir markır sistemidir. Bu teknikte primerler geliştirirken 

ilk olarak merkezde CCGG bazları kullanarak ORF bölgelerindeki ekzonlar (gen 

kodlayan bölge) hedef olarak alınır. İleri (forward) primeri 17 nükleotit, geri (reverse) 

primeri 18 nükleotit uzunluğunda olup ileri primerler DNA’nın ekzon bölgelerini, geri 

primerler ise DNA’nın intron (gen kodlamayan bölge) ve promoter (kodlama 

başlangıcı tanıma) bölgelerini çoğaltır. Geri primerlerinde 5’ ucundaki ilk 15 

nükleotid, ileri primerlerinde ilk 14 nükleotid aynıdır. 3’ ucuna yakın olan üç nükleotid 

tesadüfi seçilim sonucu oluşturulmuştur. Primerin başındaki 10 veya 11 nükleotidden 

sonra gelen dört nükleotid dizini ileri primerinde CCGG dizinine, geri primerinde 

AATT primer dizinine sahiptir (Li ve Quiros, 2001; Tamam, 2008).  
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2. ÖNCEKİ ÇALIŞMALAR 

Ferriol ve ark., (2003) tarafından yapılan araştırmada kullanılan Cucurbita 

pepo çeşitleri, pepo ve ovifera olmak üzere iki alt türde sekiz morfotipte 

gruplandırılabilir. Bu türün morfolojik ve moleküler çeşitliliğini analiz etmek 

amacıyla morfotipleri ve bazı sınıflandırılmamış türleri temsil eden 69 genotip AFLP 

ve SRAP olmak üzere iki PCR tabanlı sistemden yararlanılarak analiz edilmiştir. 

Araştırmacılar UPGMA yöntemini kullanarak temel koordinat analizi ve kümeleme 

analizi yapmış olup, her iki markır kullanımı yoluyla genotipleri iki alt türe açıkça 

ayırmışlardır. Araştırma sonucunda SRAP markırlarının morfolojik varyasyonlarla 

daha iyi uyum sağladığını ve daha fazla bilgi sunduğunu, morfotiplerin evrimsel 

geçmişi ile ilgili AFLP’den daha çok bilgi sağladığını bildirmişlerdir.  

Ferriol ve ark., (2004a) kökenleri farklı 47 Cucurbita moschata genotipinin 

morfolojik ve moleküler karakterizasyonunu yapmıştır. Araştırmacılar moleküler 

analizler için SRAP ve AFLP markır tekniğinden yararlanmıştır. Çalışmada 11 adet 

SRAP ve 6 adet AFLP primer kombinasyonu denemiş olup SRAP analizleri 

sonucunda elde ettikleri toplam 148 adet bandın 98’sinin polimorfik olduğunu 

belirtmişlerdir (%66.2). Doğal genetik çeşitliliği analiz eden AFLP markırları ve 

tercihen gen bölgelerini çoğaltan SRAP markırları kullanılarak yaptıkları moleküler 

analizlerin sonucunda morfolojik değişkenlikle uyumlu bir genetik çeşitlilik 

gösterdiğini ve kullanılan her iki markır tekniğininde genotipleri coğrafi kökenlerine 

göre gruplandırdığı bildirilmiştir.  

Ferriol ve ark., (2004b) tarafından yapılan çalışmada Cucurbita maxima Duch. 

türüne ait yerel populasyonun morfolojik ve moleküler karakterizasyonu yapılmıştır. 

Moleküler karakterizasyon için SRAP ve AFLP markır tekniği kullanılmıştır. 

Temelde, SRAP markır tekniği ile populasyon agronomik türlerine göre 

gruplandırılırken AFLP markır tekniği katılımları coğrafi kökenlerine göre 

gruplandırmıştır. İki markır tekniği ile elde edilen sonuçların eşitsizliği, her bir özel 

markır tipinin karakteristiği olan farklı genom kapsamı ve/veya bir popülasyondaki 

örnekleme varyasyonundaki etkinliği ile ilgili olabileceğini belirtmişlerdir. 

Ruiz ve Garcia-Martinez (2005) tarafından yapılan çalışmada İspanya'nın bazı 

yerli domates (Lycopersicon esculentum L. Mill.) çeşitlerinin genetik akrabalık 
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ilişkilerini SSR ve SRAP markır tekniklerini kullanarak belirlemişlerdir. Kullanılan 

her iki markır tekniği de farklı gruplardan çeşitleri ayırt edebilmiş ancak SSR 

tekniğinin aynı grup içerisinde sınıflandırılan çeşitleri ayırt etmede başarısız olduğu 

bildirilmiştir. 

Yan ve Zang (2005) tarafından yapılan çalışmada 20 hibrit karpuz çeşiti 

arasındaki genetik varyasyonu tespit etmek amacıyla SRAP markır tekniğinden 

yararlanılmıştır. Çalışmada 25 adet SRAP primer kombinasyonu kullanılmış ve 

toplamda 135 adet polimorfik bant elde edilmiştir. Jaccard'ın benzerlik katsayısı 0.29 

– 0.86 arasında değişmiş ve UPGMA yöntemi kullanarak yaptıkları kümeleme analizi 

sonucunda 20 hibrit çeşidi üç ana grupta toplamışlardır. 

Espósito ve ark., (2007) tarafından yapılan araştırmada 40 bezelye çeşidi 

(Pisum sativum L.) arasındaki genetik ilişkileri tahmin etmek için morfolojik ve 

moleküler karakterizasyon çalışması yapılmıştır. Moleküler analizler SRAP markır 

tekniği kullanılarak yürütülmüştür. 7 adet SRAP primer kombinasyonu kullanılmış 

olup bunun sonucunda toplam 162 adet polimorfik bant elde etmişlerdir. Yapılan 

çalışmada kümeleme analizi, temel bileşenler analizi ve temel koordinat analizi 

uygulanmıştır. Kümeleme analizleri sonucunda genotiplerin 4 farklı gruba toplandığı 

bildirilmiştir.  

Levi ve Thomas (2007) tarafından yapılan çalışmada genetik varyasyonu düşük 

24 karpuz genotipi ISSR, RAPD, AFLP ve SRAP moleküler markır tekniklerinden 

yararlanılarak toplam 146 markır ile polimorfizm açısından test edilmiştir. Test edilen 

53 RAPD'in beşi (%9.4), 15 ISSR'ın altısı (%40.0), 37 AFLP'nin 30'u (%81.0) ve test 

edilen 41 SRAP markırından 33'ü (%80.5) 24 çeşit arasında polimorfik bulunmuştur. 

Çalışma sonucunda SRAP markır tekniğinin polimorfizm elde etmede ve karpuz 

genomunun farklı bağlantı bölgelerini temsil etmede en etkili yöntem olduğu 

bildirilmiştir.  

Liu ve ark., (2008) yaptıkları çalışmada; RAPD, ISSR ve SRAP olmak üzere 

üç farklı moleküler markır sistemini kullanarak 35 turp çeşidinin genetik 

tanımlamasını yapmış ve çeşitlilik yönünden değerlendirmiştir. Çalışmada 35 RAPD 

primeri, 22 ISSR primeri ve 17 SRAP primer kombinasyonu kullanmışlardır. 

Yaptıkları analizler sonucunda tespit ettikleri polimorfik bantların oranları sırasıyla 
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%85.44, %85.2 ve %85.41; genotiplerin genetik benzerlik katsayıları oranları ise 

RAPD’de 0.781, ISSR’da 0.787 ve SRAP’da 0.764 olarak bulunmuştur. SRAP primer 

kombinasyonu tarafından tespit ettikleri ortalama polimorfik bant sayısı 11.76 olarak 

belirlenmiş, bu değerin RAPD primeri (10.06) ve ISSR primerine (9.68) göre daha 

yüksek olduğunu belirtilerek çalışma sonucunda SRAP markır sisteminin ISSR ve 

RAPD markır sistemine göre nispeten daha bilgilendirici bantlar ortaya çıkardığı ve 

daha verimli bir teknik olduğu bildirilmiştir.  

İnan (2008) tarafından yapılan çalışmada bitki materyali olarak Cucurbita 

pepo, Cucurbita moschata ve Cucurbita maxima’ya ait toplam 24 adet genotip 

kullanılmıştır. Araştırmacı moleküler analizler için ISSR ve SRAP markır tekniğinden 

yararlanmıştır. Çalışmada 8 ISSR primeri ve 8 SRAP primer kombinasyonu kullanmış 

olup bunlardan sırasıyla 60 ve 71 adet hepsi polimorfik bant elde etmiş. ISSR 

analizlerinde elde edilen genetik benzerlik katsayısı 0.07 ile 0.96 arasında, SRAP 

analizlerinden elde edilen genetik benzerlik katsayısı ise 0.13 ile 1.0 arasında 

değişiklik gösterdiğini bildirmiştir. Araştırmacı ISSR ile SRAP arasındaki korelasyon 

değerini r = 0.947 olarak bulmuş, çalışma sonucunda morfolojik ve moleküler 

çalışmalar arasında bazı farklılıklar görülebileceğini ve bu durumun karakterizasyon 

çalışmalarını yürütürken morfolojik analizlere tek başına bağlı kalmayıp, moleküler 

teknikler ile desteklenmesi gerektiğini bildirmiştir. 

Aşçıoğul (2009) tarafından yapılan araştırmada Türkiye’nin farklı 

bölgelerinden toplanan toplam 36 yaprak ve baş lahana genotipinin morfolojik ve 

moleküler olarak tanımlanması amaçlanmıştır. Araştırmacı daha sonra yaptığı 

morfolojik gözlemler sonucunda gördüğü varyasyonlar nedeniyle toplam 62 örnekte 

moleküler karakterizasyon yapmıştır. Moleküler analizler için 54 SRAP primer 

kombinasyonu kullanmıştır. Baş ve yaprak lahanalar arasındaki ve birbirleri içindeki 

akrabalığı genetik olarak daha iyi belirleyebilmek amacıyla moleküler analizleri 

değerlendirirken bütün genotipleri birlikte ele almıştır. Çalışma sonucunda 62 lahana 

genotipi arasındaki benzerlik katsayılarını gösteren dendograma göre genotipler 5 ana 

grupta toplanmıştır.  

Yıldız ve ark., (2011) tarafından yapılan çalışmada, Türkiye'nin çeşitli 

bölgelerinden toplanan 63 kavun genotipi arasındaki genetik ilişkiler, moleküler ISSR, 
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SRAP ve RAPD markır teknikleri kullanılarak değerlendirilmiş ve 19 yabancı kavun 

genotipi ile karşılaştırılarak, Türk kavun germplazmının taksonomik ilişkileri ve 

genetik varyasyonu araştırılmıştır. Toplam 162 polimorfik markır (sırasıyla ISSR, 

SRAP ve RAPD primerlerinden elde edilen 69, 18 ve 75) kavun genotipleri arasındaki 

genetik benzerliği dendrogram veya iki ve üç boyutlu düzlemde tanımlamak için 

kullanılmıştır. Türk genotipleri arasındaki genetik çeşitliliğin (H = 0.28 ve I = 0.42), 

yabancı genotiplerden (H = 0.30 ve I = 0.45) daha düşük değerlere sahip olduğu 

belirlenmiştir. Çalışma sonucunda benzer bölgelerden toplanan genotiplerin benzer 

kümelere ayrıldığı ve Türk kavun genotipleri arasındaki polimorfik allel yüzdesinin 

(%90.7) yabancı kavun genotiplerinin yüzdesinden (%87.6) daha yüksek olduğu 

bildirilmiştir.  

Jing ve ark., (2011) tarafından yapılan çalışmada, 20 erkenci-orta brokoli 

çeşidinin genetik uzaklığı SRAP markırları kullanılarak belirlenmiştir. Çalışmada 

araştırmacılar 28 SRAP primer kombinasyonundan toplam 312 adet bant elde etmiş 

olup, polimorfizm oranını %68.26 olarak bulmuşlardır. UPGMA kümeleme analizi 

sonuçlarına göre brokoli çeşitleri iki primer kombinasyonu ile ayrımsanabilmiştir. A 

alt grubu; daha erkenci (50 – 70 gün), orta (85 – 90 gün) ve aynı orijin altkümelerine 

ayrılan 13 genotipi içerdiğini ve 75 – 80 günlük olan çeşitlerin B alt grubunda 

oluştuğunu, bu da olgun ve menşein erken-orta brokoli germplazmında genetik 

çeşitliliğin önemli bir sınıflandırma belirteci olabileceğini bildirmişlerdir. 

Kaçar ve ark., (2013) yaptıkları çalışmada Türkiye'de Çukurova Üniversitesi 

Tuzcu Narenciye Çeşit Koleksiyonunda muhafaza edilen mandalina genotiplerinin 

SSR ve SRAP moleküler markır tekniklerini kullanarak karakterizasyon çalışmalarını 

yapmıştır. Bunun için 14 SSR primeri ve 21 SRAP primer kombinasyonu 

kullanmışlardır. SRAP analizinden toplam 187 adet bant elde etmiş ve polimorfizm 

oranını %77 olarak bulmuşlardır. Yaptıkları bu çalışmanın, mandalina genotiplerinin 

karakterizasyonu için SRAP markır sisteminin kullanıldığı ilk çalışma olduğu 

bildirilmiştir. Çalışma sonucunda mandalina genotiplerini ayırt etmek ve aralarındaki 

ilişkileri anlamak, yeterli polimorfizmi saptamak için hızlı ve basit bir teknik olarak 

SSR ve SRAP markırlarının kullanılabileceğini doğrulamıştır. 
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Solmaz ve ark., (2013) yaptıkları çalışmada 93 genotip arasındaki genetik 

çeşitliliği belirlemek amacıyla SRAP ve SSR markır tekniklerinden yararlanmıştır. 

Çalışmada 14 SSR primeri ve 31 SRAP primer kombinasyonu kullanılmış, en yüksek 

polimorfizm oranı %100 ile SSR markırlarından elde edilmiş bunu %97.3 ile SRAP 

markırlarının izlediği bildirilmiştir. Yaptıkları SRAP analizleri sonucunda 93 adet 

genotipin genetik benzerlik düzeyinin 0.22 ile 0.97 arasında değiştiği ve iki ana grupta 

toplandığı görülmüştür. Araştırma sonucunda, genotipler morfolojik özellikler 

açısından çok farklı olsalar da kültürü yapılan Citrullus lanatus var. lanatus alt türünde 

yer alan bu genotiplerin genetik olarak yüksek düzeyde polimorfizme sahip 

olmadıkları bildirilmiştir. 

Ahmad ve ark., (2014) 60 adet kanola (Brassica napus) genotipi arasındaki 

genetik çeşitliliği 20 adet SRAP primer kombinasyonu kullanarak incelemişlerdir. 

Çalışmada kullandıkları primer kombinasyonları toplamda 162 polimorfik bant 

oluşturmuş ve primer başına ortalama 8 bant elde ettiklerini bildirmişlerdir. İncelenen 

60 kanola çeşit ve hatları arasındaki genetik benzerlik katsayıları izogenik hatlar hariç 

0.40 ile 0.97 arasında değişmiştir. Araştırıcılar, SRAP moleküler markırlarının 

Brassica napus genotipleri arasındaki genetik çeşitliliği belirlemede kullanılabilir 

güvenilir bir yöntem olduğunu rapor etmişlerdir.  

Jing ve ark., (2014) yaptıkları araştırmada brokoli ve akraba türler arasındaki 

genetik çeşitlilik ve ilişkiyi belirlemek amacıyla 28 SRAP primer kombinasyonu 

kullanmışlardır. Çalışma sonucunda araştırmacılar toplam 302 adet bant elde etmiş 

olup bunların 203’ünün polimorfik olduğunu ve polimorfizm oranını %67.22 olarak 

belirlemişlerdir. Yaptıkları kümeleme analizine göre 16 genotipi iki ana grupta 

toplamışlardır. Elde ettikleri sonuçlar neticesinde aynı coğrafi bölge veya orijinin, 

germplazmanın nispeten benzer genetik geçmişe ve daha yakın genetik ilişkiye sahip 

olmasını sağlayabileceğini, ıslah sürecini hızlandırmak için ise brokoli ve akraba 

türleri için germplazm sınıflandırmasına ve daha iyi gen kaynakları kullanımına 

yardımcı olabileceğini bildirmişlerdir. 

Yuan ve ark., (2015) Çin lahanasında (Brassica alboglabra Bailey) çiçek sapı 

rengiyle ilişkili SRAP markırlarını tanımlamak amacıyla yeşil çiçek saplı bir çeşit ile 

leylak renkli bir çeşidin melezlemesinden elde edilen 196 adet F2 bitkisinde bulk 
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segragant analizi (BSA) tekniğini kullanılmışlardır. Araştırmacılar oluşturulan iki 

DNA bulkı arasında test edilen toplam 153 SRAP primer kombinasyonunun 29 

tanesinin polimorfizm oluşturuduğunu belirlemişlerdir. İki DNA bulkı arasında 

polimorfik olan 29 primer kombinasyonu DNA bulklarını oluşturan bireyler ile 

ebeveynler üzerinde test edilmiş ve Me02/Em14 primer kombinasyonunun Çin 

lahanasında çiçek rengi ile ilişkili olduğunu saptamışlardır. 

Channa ve ark., (2016) tarafından yapılan araştırmada, kolza (Brassica napus 

L.) çeşit geliştirme çalışmalarında kullanılacak bitkisel materyaller arasındaki genetik 

çeşitliliğin belirlenmesi amaçlanmıştır. Bunun için 22 kolza çeşidi ve 55 elit ıslah hattı 

olmak üzere toplam 77 kolza genotipi arasındaki genetik çeşitlilik 47 SRAP ve 56 SSR 

primeri ile analizi edilmiştir. Araştırmacılar SRAP ve SSR primerleri için sırasıyla 

primer başına ortalama 5.74 ve 3.46 adet olmak üzere toplam 270 SRAP ve 194 SSR 

polimorfik bant elde etmişlerdir. Kümeleme analizi sonucunda 77 kolza genotip ve 

çeşitleri 5 ana grupta toplanmıştır. Moleküler varyans analizi, seçilen ıslah hatlarının 

genetik çeşitliliğinin kolza çeşitleriyle karşılaştırılabilir olduğunu ayrıca çeşitler ve 

hatlar arasında varyasyonun önemli olduğunu ortaya koymuştur. Çalışma sonucunda 

tespit edilen 16 elit ıslah hattı grubunun, arzu edilen özelliklere sahip ticari çeşitlerin 

geliştirilmesinde kaynak olarak gelecekteki ıslah programlarında kullanılabileceği 

belirtilmiştir.  

Solmaz ve ark., (2016) tarafından yapılan çalışmada Türkiye’nin çeşitli coğrafi 

bölgelerinde toplamış oldukları farklı Citrullus türleri, yabani türler, yerel çeşitler ile 

açıkta tozlanan çeşitler ve hibrit çeşitleri genetik akrabalık açısından değerlendirmek 

amacıyla SRAP ve SSR markır tekniği kullanılmıştır. Araştırmacılar çalışma için 14 

SSR, 31 SRAP primer kombinasyonu kullanmışlardır. Çalışma sonucunda hem SSR 

markırlarında (%100) hem de SRAP markırlarında (%97.3) yüksek polimorfizm 

olduğunu belirtmişlerdir. SSR ve SRAP verilerine dayanarak, genetik benzerlik 

katsayılarını hesaplamış ve aritmetik ortalama ile ağırlıksız çift grup yöntemini 

kullanarak dendrogramlar oluşturmuşlardır. Yaptıkları kümeleme ve temel koordinat 

analizleri, Türkiye'nin farklı bölgelerinden toplanan Citrullus lanatus var. lanatus 

alttür genotiplerinin genetik olarak yakından ilişkili olduğunu göstermiştir. Çalışma 

sonucunda araştırmacılar yüksek morfolojik çeşitliliğin aksine Türk karpuz genetik 

kaynaklarının düşük genetik çeşitliliğe sahip olduğunu bildirmişlerdir. 
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Şimşek ve ark., (2016) tarafından yapılan çalışmada Türkiye'de Sıklamen 

türlerinin doğal olarak yetiştiği Adana, Antalya, Aydın, Muğla, İzmir, Denizli, 

Kahramanmaraş, Osmaniye, Eskişehir, Trabzon ve Rize illerinden toplanan bitkisel 

materyallerin moleküler karakterizasyonu RAPD ve SRAP moleküler markır 

teknikleri kullanılarak yapılmıştır. Araştırmacılar 30 RAPD primeri ve 14 SRAP 

primer kombinasyonu kullanmış, RAPD primerleri tarafından oluşturulan toplam 470 

adet banttan 467'sinin polimorfik olduğu bildirilmiştir. Yüzde polimorfizm RAPD 

verilerine göre %99.3 iken SRAP analizinde, %100 polimorfizm gösteren toplam 216 

adet bant elde edilmiştir. Yapılan bu çalışmanın Siklamende SRAP markır tekniği 

kullanılan ilk çalışma olduğu bildirilmiştir. 

 Nas (2016) yaptığı araştırmada 35 adet çarliston ve 44 adet dolmalık biber saf 

hatları arasındaki genetik benzerliği SRAP markır tekniğini kullanarak 

değerlendirmiştir. Çalışmada Çarliston biber hatları için 71, dolmalık biber hatları için 

24 SRAP primer kombinasyonu kullanmıştır. Kullandığı primer kombinasyonlarından 

çarliston biber hatlarında 50, dolmalık biber hatlarında ise 15’inde polimorfizme 

rastlamış ve araştırmacı bu primer kombinasyonlarını değerlendirmeye almıştır. 

Çarliston biber hatlarından 123 adet, dolmalık biber hatlarından ise 25 adet polimorfik 

bant elde etmiştir. Dolmalık biber hatlarının genetik benzerlik düzeylerinin 0.54 ile 

1.00 arasında değişim gösterdiğini tespit etmiş, Çarliston biber hatlarının genetik 

benzerlik düzeylerinin ise 0.62 ile 0.98 arasında değişim gösterdiğini ve elde ettiği tüm 

bu veriler sonucunda SRAP markır tekniğinin kendilenmiş saf hatların genetik 

uzaklıklarının belirlenmesinde başarılı olarak kullanılabileceğini bildirmiştir. 

Bozokalfa ve ark., (2017) tarafından yapılan çalışmada 94 yerel biber 

genotipinin birbirine olan genetik uzaklıkları SRAP markır sistemi kullanılarak 

değerlendirilmiştir. Araştırmacılar çalışmada 33 SRAP primer kombinasyonu 

kullanmış olup 23 primerde polimorfizme rastlamışlardır. Çalışma sonucunda 23 

primerden toplam 202 polimorfik bant elde edilmiştir ve polimorfizm oranının türlere 

göre farklılık gösterdiği, diğer markır sistemlerine göre SRAP yöntemi ile elde edilen 

polimorfizm oranının daha yüksek olduğu bildirilmiştir.  SRAP analizlerinden elde 

ettikleri verilerle oluşturdukları dendogram sonucunda genotipler %64 genetik 

benzerlik katsayısı ile 4 ana grup altında toplanmıştır. Araştırma sonuçları neticesinde 

araştırmacılar ileride yürütülecek ıslah programlarında genetik yapısı incelenen 
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genotiplerin daha etkin kullanımı ile ıslah süresinin büyük ölçüde kısaltılabileceğini 

düşündüklerini bildirmişlerdir. 

Nacar ve ark., (2017) tarafından yapılan çalışmada F1 hibrit kabak ıslah 

programlarında kullanılmak üzere geliştirilen Zucchini Yelow Mosaic Virusü 

(ZYMV)’ne tolerant hatların genetik uzaklık dereceleri moleküler olarak analiz 

edilmiştir. Çalışmada 38 hat için 11 SRAP primer kombinasyonu kullanmışlardır. 

Benzerlik indeksinden yararlanarak UPGMA metodu ile kümeleme (Cluster) 

analizleri yapmış ve dendogram elde etmişlerdir. Dendogramdan elde ettikleri 

bilgilere göre hatların birbirinden ayrıldığı ve çeşitlilik olduğu bildirilmiştir. Hatların 

benzerlik düzeyi 0.63 ile 0.95 arasında değişiklik göstermiş olup 0.74 benzerlik 

düzeyinde 5 ana grupta toplanmıştır.  

Pınar ve ark., (2017) tarafından yapılan çalışmada Hatay ilinden temin edilen 

47 Trabzon hurması genotipi arasındaki genetik ilişkileri incelemek amacıyla SRAP 

ve SSR markır tekniklerinden yararlanılmıştır.  21 SRAP primer kombinasyonu 

toplam 107 adet bant oluşturmuş ve bunların %77.6'sının polimorfik, SSR 

primerlerinden elde edilen 26 adet allelin %84,6'sının polimorfik olduğu belirtilmiştir. 

Çalışma sonucunda her iki markır sisteminin de filogenetik araştırmalarda, çeşit 

tanımlamalarında, karakterizasyon çalışmalarında, genetik çeşitlilik ve ilişki 

değerlendirmelerinde başarıyla kullanılabileceği ortaya konulmuştur. 

Tian ve ark., (2017) tarafından yapılan çalışma, kolzada (Brassica napus L.) 

ebeveynler arasındaki genetik uzaklık, kombinasyon yeteneği ve heterosis arasındaki 

ilişkiyi değerlendirmek için yapılmıştır. Çin kolza çeşit ıslah programlarında yaygın 

olarak kullanılan dokuz elit hat, 36 melez geliştirmek amacıyla diallel olarak 

melezlenmiş ve ebeveynleri ile birlikte dört farklı bölgede değerlendirmeye alınmıştır. 

Hatlar arasındaki genetik farklılıklar SRAP ve SSR markırları kullanılarak 

belirlenmiştir. Çalışmada kullanılan tüm primerler değerlendirildiğinde ebeveynler 

arasındaki genetik farklılıklar ile incelenen 11 morfolojik özelliğe ait heterosis etkisi 

arasında bir korelasyon görülmemiştir. Araştırmacılar SRAP ve SSR primerleri 

arasında yüksek polimorfizm gösteren primerleri seçerek bunları değerlendirmeye 

aldıklarında bu primerler ile slikadaki (bakla) tohum sayısı, 1000 tohum ağırlığı, bitki 

başına tohum verimi ve parselden alınan tohum verimi özellikleri arasında önemli ve 
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pozitif korelasyonların olduğunu görmüştür. Çalışma sonucunda seçilen bu 

primerlerin, verim ve verimle ilgili özellikler için heterosis tahmini üzerine yapılan 

çalışmalarda daha fazla kullanılabileceği belirtilmiştir.  

Uysal ve ark., (2019) yaptıkları çalışmada, Yamula patlıcanı, Manisa patlıcanı 

ve Kemer patlıcanının genetik farklılık/benzerliğini anlamak için (sırasıyla 28, 1 ve 3) 

toplam 32 adet genotipi SRAP markır tekniği kullanılarak karşılaştırmışlardır. 

Yaptıkları çalışma sonucunda 10 SRAP primer kombinasyonu kullanılarak toplam 67 

adet bant elde etmişlerdir. Elde ettikleri bantların 51 adedi polimorfik, polimorfizm 

oranını ise %73.72 olarak belirlemişlerdir. UPGMA dendrogramına göre benzerliğin 

0,68 ile 0,99 arasında olduğunu ve birinci grupta 8, diğer grupta ise 24 olmak üzere 

toplam iki ana grup ve bu iki grubun alt gruplara ayrıldığı belirtilmiştir. Ayrıca 

araştırmacıların sonuçlarına göre SRAP markır tekniğinin, çeşitler ve çeşitler 

arasındaki genetik benzerlik/çeşitliliği belirlemek için başarıyla kullanılabileceği 

bildirilmiştir.  

Cebeci ve ark., (2020) tarafından yapılan araştırmada hıyar (Cucumis sativus 

L.) yerel çeşitlerini morfolojik olarak karakterize etmek ve genotiplerin genetik 

çeşitliliği ile ilişkilerini incelemek için 20 SRAP primer kombinasyonu kullanılmıştır. 

Yapılan analizler sonucunda Polimorfik Bilgi İçeriği (PIC) indeksi 0.15 ila 0.99 

arasında değişiklik göstermiş olup, Dice'ın benzerlik katsayısının ise 0.00-1.00 

arasında değişiklik gösterdiği bildirilmiştir. UPGMA yöntemi kullanılarak yapılan 

kümeleme analizi sonucunda, tüm genotiplerin iki ana gruba ve birçok alt bölüme 

ayrıldığı ayrıca yerel çeşitler arasında orta düzeyde genetik çeşitliliğin olduğu 

bildirilmiştir. 

Mansour ve ark., (2020) tarafından yapılan çalışmada Sudan’ın farklı 

bölgelerinde yaygın olarak yetiştirilen 12 soğan çeşidi arasındaki genetik çeşitlilik 

RAPD ve SRAP markır tekniği kullanılarak değerlendirilmiştir. Araştırmada toplam 

32 RAPD ve 21 SRAP primer kombinasyonu kullanmışlardır. Elde ettikleri verilerle 

çeşitleri, Jaccard'ın benzerlik katsayısını kullanarak gruplandırmışlardır. SRAP 

analizinde test ettikleri 21 primer kombinasyonundan sekizi (%38.1) polimorfik bant 

vermiştir. Sekiz adet SRAP primer kombinasyonu 12 soğan çeşidinde tamamı 

polimorfik toplamda 30 adet bant vermiş ve her bir primer kombinasyonu 1 ile 8 
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arasında değişen polimorfik bantlar vermiştir. SRAP primerlerinin polimorfizm bilgi 

içeriği değerlerinin (PBİ) oldukça yüksek çıktığı rapor edilmiştir (0.99 ve 1.00). 

Araştırıcılar soğanda genetik çeşitliliğin ortaya konmasında SRAP markırlarının 

RAPD markırlarına göre çok daha başarılı olduğunu bildirmişlerdir.  

Framarzpour ve ark., (2021) sera koşullarında yetiştirilen 25 kolza çeşidinde 

(kış/ilkbahar) genetik çeşitliliği araştırmak amacıyla 12 SRAP primer kombinasyonu 

kullanarak PCR yapmıştır. Sonuç olarak toplam 116 adet bant elde etmişlerdir ve 

bunların 96’sının polimorfik olduğu bildirilmiştir. Primer kombinasyonlarının 

polimorfizm bilgi içeriği (PBİ) 0.25 ile 0,499 arasında, Nei indeksine dayalı genetik 

çeşitlilik ise 0.18 ile 0.33 arasında değişiklik gösterdiği rapor edilmiştir. Kümeleme 

analizinde çeşitlerin 5 grupta toplandığı görülmüş ve araştırıcılar kolza çeşitleri 

arasındaki genetik çeşitliliğin yüksek olduğunu bildirmişlerdir. 

Yılmaz ve ark., (2021) tarafından yapılan çalışmada Kuzey Kıbrıs ve 

Türkiye'nin farklı bölgelerinden toplanan toplam 32 kavun (Cucumis melo L.) 

genotipinin morfolojik ve moleküler özelliklerini karakterize etmek amacıyla SRAP 

markır tekniğinden yararlanılmıştır. Yapılan moleküler analizler için 11 SRAP primer 

kombinasyonu kullanmışlardır. Analiz sonucunda toplam 81 adet bant elde etmişler, 

elde ettikleri bantların 56 adedi polimofik bulunmuş ve polimorfizm oranının ise 

%0.69±0.96 olduğunu bildirmişlerdir. SRAP verilerine göre genotiplerin iki ana 

kümede toplandığı ve Kuzey Kıbrıs'tan seçilen kavun genotipleri ile Türkiye'den 

seçilen bazı kavun genotipleri karakterize edilerek genotiplerin ıslah programında 

kullanılma potansiyellerinin olduğu bildirilmiştir. 
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3. MATERYAL ve YÖNTEM 

3.1 Bitkisel Materyal 

Bu tez çalışmasında Karadeniz Tarımsal Araştırma Enstitüsü tarafından 

sağlanan 24 adet beyaz baş lahana ıslah hattı kullanılmıştır (Çizelge 3.1 ve Şekil 3.1). 

Karadeniz Tarımsal Araştırma Enstitüsü’nden temin edilen genotiplerin tohum ekimi 

ve fide yetiştirme işlemleri Ordu Üniversitesi Ziraat Fakültesinde bulunan büyütme 

odasında yürütülmüştür (Şekil 3.2).  

Çizelge 3. 1 Çalışmada kullanılan ıslah hatları 

No Genotip Kodu 

1 40 

2 501 

3 518 

4 22-1 

5 A119 

6 A126 

7 A145 

8 A168 

9 A322 

10 A387 

11 A62 

12 BLYM-4 

13 BY27-2 

14 EXS 

15 FG 

16 P43-1 

17 P59-1 

18 P91 

19 P95 

20 TAR 

21 W37 

22 WEİ 

23 YBB-35 

24 ZL-3 
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P91 EXS P43-1 

   
501 TAR P59-1 

   
ZL-3 A387 A322 

Şekil 3. 1 Beyaz baş lahana genotiplerinin arazideki görüntüsü 
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A168 A145 A126 

   
A62 A119 FG 

   
22-1 P95 WEİ 

Şekil 3.1 Beyaz baş lahana genotiplerinin arazideki görüntüsü (devamı) 
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BLYM-4 BY27-2 518 

   
YBB35 40 W37 

Şekil 3.1 Beyaz baş lahana genotiplerinin arazideki görüntüsü (devamı) 
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(a) (b) 

Şekil 3. 2 Tohum ekimi (a) ve fide yetiştirme ortamı (b) 

3.2 Genotiplerin Moleküler Karakterizasyonu 

Genotiplerin moleküler analizleri Ordu Üniversitesi Ziraat Fakültesi Bahçe 

Bitkileri Bölümü Biyoteknoloji Laboratuvarında yürütülmüştür. 

3.2.1 DNA İzolasyonu 

Bu tez çalışmasında kullanılan DNA izolasyon yöntemi Haymes (1996)’in 

geliştirmiş olduğu miniprep DNA izolasyon yöntemine göre küçük değişiklikler 

yapılarak gerçekleştirilmiştir. Bu yöntemin uygulanmasında dört farklı çözelti 

kullanılmıştır (Çizelge 3.2). 

Çizelge 3. 2 DNA izolasyonunda kullanılan kimyasal ve çözeltiler 

Çözelti A Çözelti B Çözelti C Çözelti D 

100 mM tris-HCI (pH8.0) 

1.4 M NaCI 

20 mM EDTA 

%2 CTAB (hexadecyl-

trimethyl-ammonium 

bromide) %0.4 β-

mercaptoethanol 

240 ml kloroform 

10 ml izoamil 

alkol 

96 ml ETOH  

4 ml 3 M NaAC (pH 

5.2) 

10 mM tris 

1 mM EDTA  

(pH 8) 

Çalışmada DNA izolasyon protokolünün uygulama aşamaları sırayla maddeler 

halinde aşağıda özetlenmiştir (Şekil 3.3). 
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1. Taze bitki yaprakları (genç yapraklardan 3-4 tane olacak şekilde) yaklaşık 100 mg 

alınarak 1.5 ml eppendorf tüplere konulmuştur (Şekil 3.3 (a)). 

2. Eppendorf tüplere konulan örnekler mikro havaneli yardımı ile iyice ezilmiştir 

(Şekil 3.3 (b)). 

3. Ezilen örneklerin içerisine Çizelge 3.2’deki belirtilen Çözelti A’dan 500 µl 

eklenerek yavaşça iyi bir şekilde karıştırılmıştır (Şekil 3.3 (c)). 

4. Çizelge 3.1’deki tüm ıslah hatlarına belirtilen uygulamalar (Madde 1-2 ve 3) 

yapıldıktan sonra hazırlanan tüm örnekler su banyosunda 30 dakika süreyle 65ºC’de 

inkübasyona tabi tutulmuştur. 

5. Su banyosu uygulamasından sonra tüm örnek tüplere Çizelge 3.2’deki belirtilen 

Çözelti B’den 150 µl eklenerek karıştırılmıştır. 

6. Tüm örnekler santrifüj cihazında 3 dk süreyle 14000 rpm hızla santrifüj edilmiştir 

(Şekil 3.3 (d)). 

7. Santrifüj işleminden sonra tüm örneklerde oluşan süpernatant sıvı kısmı (Şekil 3.3 

(e)) temiz 1,5 ml’lik eppendorf tüp içerisine ayrı ayrı tekrar numaralandırılarak 

aktarılmıştır (Şekil 3.3 (f)). 

8. Yeni tüplerin içerisine Çizelge 3.2’deki belirtilen Çözelti C’den 600 µl eklenerek 

sıvı içerisindeki DNA çöktürülmüştür. Bu aşamada örneklerden daha fazla DNA 

elde edilmesi amacıyla -20oC’de 2 saat süre ile bekletilmesi sağlanmıştır (Şekil 3.3 

(g)). 

9. Tüm örnekler bir santrifüj cihazında 10000 rpm devirde 3 dk süre ile santrifüj 

edildikten sonra üstteki sıvı dökülerek DNA’nın eppendorf tüplerin tabanında 

toplanması sağlanmıştır (Şekil 3.3 (h)). 

10. Eppendorf tüplerin tabanına toplanan DNA’ların üzerine %70 ETOH’dan  300 µl 

eklenerek santrifüj cihazında 10000 rpm devirde 3 dk süreyle santrifüj edilmiştir 

(yıkama). 

11. Santrifüj işlemi sonrasında oluşan üst sıvı dökülerek eppendorf tüpler baş aşağı 

olacak şekilde yaklaşık olarak 1 saat süreyle oda sıcaklığında bekletilmiş (Şekil 3.3 

(i)) ve üzerine Çizelge 3.2’deki belirtilen Çözelti D’den 200 µl eklenip DNA 

çözündürülmüştür. 
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(a) (b) (c) 

   

(d) (e) (f) 

   

(g) (h) (i) 

Şekil 3. 3 DNA izolasyon aşamaları 

3.2.2 SRAP Analizi 

Çalışmada yer alan genotiplerin genetik olarak tanımlanması için moleküler 

yöntemlerden biri olan SRAP (Sequence Related Amplified Polymorphism) yöntemi 

kullanılmış ve 11 adet ileri (Forward) ve 10 adet geri (Reverse) SRAP primeri (Çizelge 
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3.3) farklı şekillerde kombine edilerek toplam 45 primer kombinasyonu (Çizelge 3.4) 

kullanılmıştır.  

Çizelge 3. 3 Çalışmada kullanılan SRAP primerlerine ait sekans bilgileri 

Primer 

(F) 

Sekans Bilgisi 

(F) 

Primer 

(R) 

Sekans Bilgisi 

(R) 

ME01 TGAGTCCAAACCGGATA EM02 GACTGCGTACGAATTTGC 

ME02 TGAGTCCAAACCGGAGC EM03 GACTGCGTACGAATTGAC 

ME03 TGAGTCCAAACCGGAAT EM04 GACTGCGTACGAATTTGA 

ME04 TGAGTCCAAACCGGACC EM05 GACTGCGTACGAATTAAC 

ME05 TGAGTCCAAACCGGAAG EM08 GACTGCGTACGAATTCTG 

ME06 TGAGTCCAAACCGGTAA EM09 GACTGCGTACGAATTCAG 

ME14 TGAGTCCAAACCGGTCT EM10 GACTGCGTACGAATTTAG 

ME16 TGAGTCCAAACCGGGCC EM11 GACTGCGTACGAATTCCA 

ME18 TGAGTCCAAACCGGGCT EM12 GACTGCGTACGAATTCTT 

ME19 TGAGTCCAAACCGGGTA EM13 GACTGCGTACGAATTCTC 

ME21 TGAGTCCAAACCGGTCA   

Çizelge 3. 4 Çalışmada Kullanılan SRAP Primer Kombinasyonları 

No 
Primer Kombinasyonu 

(F x R) 
No 

Primer Kombinasyonu 

(F x R) 

1 Me01 x Em02 24 Me06 x Em10 

2 Me01 x Em03 25 Me06 x Em11 

3 Me01 x Em04 26 Me06 x Em12 

4 Me01 x Em05 27 Me14 x Em02 

5 Me01 x Em08 28 Me14 x Em03 

6 Me02 x Em09 29 Me14 x Em04 

7 Me02 x Em10 30 Me14 x Em05 

8 Me02 x Em11 31 Me14 x Em08 

9 Me02 x Em12 32 Me16 x Em10 

10 Me02 x Em13 33 Me17 x Em05 

11 Me03 x Em02 34 Me18 x Em09 

12 Me03 x Em03 35 Me18 x Em10 

13 Me03 x Em04 36 Me18 x Em11 

14 Me03 x Em05 37 Me19 x Em02 

15 Me03 x EM10 38 Me19 x Em03 

16 Me03 x Em13 39 Me19 x Em04 

17 Me04 x Em10 40 Me19 x Em05 

18 Me05 x Em02 41 Me21 x Em09 

19 Me05 x Em03 42 Me21 x Em10 

20 Me05 x Em04 43 Me21 x Em11 

21 Me05 x Em05 44 Me21 x Em12 

22 Me05 x Em08 45 Me21 x Em13 

23 Me06 x Em09   
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3.2.3 PCR Analizi 

Çalışmada yürütülen SRAP PCR analizi Yıldız ve ark., (2011)’nın kavunda 

kullandıkları protokole göre yürütülmüştür. SRAP primerlerinin test edilmesinde 

kullanılan PCR protokolü Çizelge 3.5’te ve PCR koşulları ise Çizelge 3.6’da 

sunulduğu şekilde LongGene A300 Thermal cycler cihazında gerçekleştirilmiştir 

(Şekil 3.4). 

Çizelge 3. 5 SRAP primerlerinin test edilmesinde kullanılan PCR protokolü 

Çizelge 3. 6 SRAP analizlerinde kullanılan PCR Koşulları 

Sıcaklık 

(oC) 

Süre 

(dk) 
Yapılan İşlem 

Döngü 

Sayısı 

94 2 Ön denatürasyon 1 

94 1 DNA’nın çift ipliklerinin ayrılması (denatürasyon) 5 

35 1 Primer bağlanması (anneling) - yapışma 5 

72 1 Yeni iplikçiğin yazılımı (extension) - uzama 5 

94 1 DNA’nın çift iplikçiğinin ayrılması (denatürasyon) 35 

50 1 Primer bağlanması (anneling) - yapışma 35 

72 1 Yeni iplikçiğin yazılımı (extension) - uzama 35 

72 5 Son yazılım - uzama 1 

 

  

(a) (b) 

Şekil 3. 4 SRAP primerlerinin PCR dizilimi (a) ve döngüsü (b) 

Bileşen Miktar 

PCR Master Mix (Dreamtaq Green Master Mix) 7.5 µl 

SRAP Primeri İleri (Forward) 1 μl (10 pmol) 

SRAP Primeri Geri (Reverse) 1 μl (10 pmol) 

Genomik DNA 3μl (10 ng/µl) 

Deiyonize su 2.5 μl 

Toplam 15 μl 
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3.2.4 Agaroz Jel Elektroforezi ve Görüntülemesi 

Beyaz baş lahana genotiplerinin SRAP markırları karakterizasyonu için PCR 

çalışmalarından elde edilen ürünler, içerisinde 1x TAE tampon çözeltisi (Tris + Asetik 

asit + EDTA) bulunan elektroforez tankında %2’lik (Şekil 3.5 (a)) agaroz 

(FisherScientific) jelde 100 V ve 300 mA akımda koşturulmuştur. Agaroz jel üzerinde 

ayrılan bantların ağırlıklarının tahmini amacıyla jele en az 1 sıra 100 bp (New England 

Biolabs Inc.; Şekil 3.6) marker DNA Ladder yüklenmiştir. Elektroforez işlemi 4 saat 

süre ile devam ettirilmiştir. Elektroforez işleminden sonra jel 20 dakika süre ile 

ethidium bromide çözeltisinde bekletilmiş ve saf su ile yıkanarak UV 

transilluminatörde (INGENIUS, Syngene) görüntülenmiştir (Şekil 3.5 (b)).  

  

 

(a) (b)  

Şekil 3. 5 Agaroz jele PCR ürünlerinin yüklenmesi ve yürütülmesi (a); UV 

görüntüleme (b) 

 

Şekil 3. 6 100 bp DNA Ladder Baz Çifti Ağırlıkları 
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3.2.5 SRAP Markırlarının Değerlendirilmesi  

Çalışmada yapılan elektroforez işlemi sonucunda oluşan her bir primer çifti 

için her genotipe ait bant profilleri binominal veri olarak (1/0) skorlanmıştır. Her bir 

SRAP primer kombinasyonunun oluşturduğu toplam bant sayısı ve oluşan polimorfik 

bant sayıları ve efektif allel frekansları hesaplanmıştır. Primer kombinasyonlarının 

çalışmada kullanılan beyaz baş lahana hatlarını ayrımlamadaki başarısının göstergesi 

olan polimorfizm bilgi içeriği (PIC) aşağıdaki formül kullanılarak hesaplanmıştır. 

𝑃𝐼𝐶𝑗 = 1 − ∑ 𝑝𝑖
2𝑛

𝑖=1                   (3.1) 

i= j’inci primerin i’inci alleli 

n= j’inci primerin allel sayısı 

p = allel frekansı 

3.2.6 SRAP Markırlarının İstatistik Analizi 

Beyaz baş lahana gen havuzundaki hat ve çeşitlerin genetik olarak 

benzerliklerinin ortaya konması amacıyla Jackard benzerlik indeksine göre NTSYS-

pc (Numerical Taksonomy and Multivare Analysis System) paket programında 

değerlendirilmiştir (Rholf, 1993). Bu amaca yönelik olarak saf hatlar arasındaki 

uzaklık Jackard benzerlik indeksine göre DICE (Dice, 1943) modülünde UPGMA 

(Unweighted Pair-Group Method Algorithm) metodu kullanılarak kümeleme analizi 

yapılmış ve dendrogramları oluşturulmuştur. 
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4. BULGULAR ve TARTIŞMA 

4.1 Beyaz Baş Lahana Islah Hatlarının Moleküler Karakterizasyonu 

4.1.1 SRAP Primerlerinin Etkinliği  

Karadeniz Tarımsal Araştırma Enstitüsü tarafından temin edilen 24 adet beyaz 

baş lahana ıslah hatları arasındaki genetik farklılıkları belirlemek amacıyla toplam 45 

SRAP primer kombinasyonu kullanılarak moleküler analizleri yapılmıştır. Polimorfik 

SRAP primer kombinasyonlarına ait değerlendirmeler Çizelge 4.1’de verilmiştir. 

Beyaz baş lahana hatlarının ayrımlamasında kullanılan 45 primer 

kombinasyonunun tamamı polimorfik olarak gözlemlenmiştir. Primer 

kombinasyonları ıslah hatlarında toplam 257 adet bant üretmiştir. Görüntülenen 

allellerin 194 (%74) adedi polimorfik olurken 67’si ıslah hatları arasında polimorfizm 

göstermemiştir. Çalışmada kullanılan primer kombinasyonu başına ortalama 5.7 allel 

elde edilirken primer kombinasyonu başına ortalama polimorfik allel sayısı da 4.3 

olarak hesaplanmıştır. Me05_Em04 primer kombinasyonu test edilen kombinasyonlar 

içerisinde en fazla toplam allel (12 allel) üreten primer kombinasyonu olmuştur. 

Me19_Em02 ve Me19_Em03 primer kombinasyonlarıda primer kombinasyonu başına 

toplam 11 allel ile bunu takip etmiştir. Me02_Em10, Me03_Em03 ve Me18_Em11 

primer kombinasyonları da çalışmada primer kombinasyonu başına en en az allel (2 

allel) üreten primer kombinasyonları olmuştur. En fazla sayıda polimorfik allel üreten 

(10 adet) primer kombinasyonları Me03_EM10, Me14_Em08 ve Me19_Em03 olurken 

Me14_Em03 ve Me18_Em11 kombinasyonları da 1’er adet polimorfik allel üretmiştir. 

Şekil 4.1’de beyaz baş lahana ıslah hatlarından elde edilen primerlerin bant profilleri 

verilmiştir.  

Çalışmada kullanılan toplam 45 SRAP primer kombinasyonunun polimorfizm 

oranı değerleri %33 ile %100 arasında değişmiştir (ortalama %74.45). Primer 

kombinasyonlarının büyük çoğunluğu %70’in üzerinde bir polimorfizm oranı değeri 

verirken Me14_Em03 ve Me21_Em11 primer kombinayonları %33 ile en düşük 

polimorfizm oranı değerlerini vermiştir.  
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Çizelge 4. 1 SRAP Primerlerinin Beyaz Baş Lahanada Oluşturdukları Allel Sayıları 

ve Polimorfizm Bilgi İçerikleri (PBİ) 

Primer 
Polimorfik 

Allel Sayısı 

Monomorfik 

Allel Sayısı 

Toplam 

Allel 

Sayısı 

Polimorfizm 

Oranı (%) 

Polimorfizm 

Bilgi İçeriği 

Efektif 

Allel 

Frekansı 

Me01_Em02 5 2 7 71 0.59 1.58 

Me01_Em03 2 2 4 50 0.29 1.12 

Me01_Em04 2 1 3 67 0.43 1.22 

Me01_Em05 2 1 3 67 0.25 1.36 

Me01_Em08 5 0 5 100 0.44 1.57 

Me02_Em09 3 0 3 100 0.55 1.74 

Me02_Em10 2 0 2 100 0.50 1.49 

Me02_Em11 2 2 4 50 0.35 1.46 

Me02_Em12 3 1 4 75 0.76 1.31 

Me02_Em13 3 3 6 50 0.39 1.35 

Me03_Em02 4 0 4 100 0.59 1.37 

Me03_Em03 2 0 2 100 0.70 2.15 

Me03_Em04 2 1 3 67 0.38 1.12 

Me03_Em05 3 1 4 75 0.52 1.42 

Me03_EM10 10 0 10 100 0.73 1.50 

Me03_Em13 4 0 4 100 0.53 1.41 

Me04_Em10 4 1 5 80 0.37 1.28 

Me05_Em02 5 0 5 100 0.49 1.54 

Me05_Em03 5 4 9 56 0.39 1.25 

Me05_Em04 8 4 12 67 0.37 1.28 

Me05_Em05 6 1 7 86 0.46 1.53 

Me05_Em08 3 2 5 60 0.51 1.71 

Me06_Em09 4 1 5 80 0.43 1.07 

Me06_Em10 3 3 6 50 0.17 1.23 

Me06_Em11 4 3 7 57 0.31 1.31 

Me06_Em12 7 1 8 88 0.54 1.58 

Me14_Em02 7 1 8 88 0.55 1.36 

Me14_Em03 1 2 3 33 0.33 1.03 

Me14_Em04 6 0 6 100 0.44 1.48 

Me14_Em05 2 2 4 50 0.41 1.34 

Me14_Em08 10 0 10 100 0.75 1.87 

Me16_Em10 8 1 9 89 0.63 1.64 

Me17_Em05 5 0 5 100 0.77 1.45 

Me18_Em09 5 2 7 71 0.55 1.28 

Me18_Em10 4 1 5 80 0.65 1.73 

Me18_Em11 1 1 2 50 0.39 1.49 

Me19_Em02 8 3 11 73 0.67 1.47 

Me19_Em03 10 1 11 91 0.75 1.70 

Me19_Em04 4 1 5 80 0.46 1.37 

Me19_Em05 5 2 7 71 0.60 1.48 

Me21_Em09 4 1 5 80 0.53 1.46 

Me21_Em10 4 2 6 67 0.34 1.46 

Me21_Em11 2 4 6 33 0.31 1.15 

Me21_Em12 3 3 6 50 0.27 1.36 

Me21_Em13 2 2 4 50 0.16 1.22 

Toplam 194 63 257  - - 

Ortalama 4.3 1.4 5.7 74.45 0.48 1.43 
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Şekil 4. 1 Me01_Em08 primerlerinden elde edilen beyaz baş lahana ıslah hatlarına ait 

bant profilleri 

Beyaz baş lahana ıslah hatlarının moleküler olarak ayrımlanmasında kullanılan 

SRAP primerlerinin polimorfizm bilgi içeriği (PBİ) değerleri de 0.16 ile 0.77 

(ortalama 0.48) arasında değişmiştir. Me17_Em05, Me02_Em12 ve Me19_Em03 

yüksek PBİ değerine (sırasıyla 0.77, 0.76 ve 0.75) sahip primer kombinasyonları 

olarak belirlenirken Me21_Em13 (0.16) ve Me06_Em10 (0.17) düşük PBİ değerlerine 

sahip olmuştur. Kullanılan markır sistemleri arasında SRAP’in çok sayıda polimorfik 

allel üretebilen bir moleküler markır sistemi olduğu Guo ve Luo (2006) tarafından 

bildirilmiştir. Çalışmamızda kullanılan 45 SRAP primer kombinasyonundan elde 

edilen toplam 257 adet bant ve 194 adet polimorfik bant sayısı araştırıcıların tespitiyle 

uyumlu olduğunu göstermektedir.  Beyaz baş lahana ile aynı familyadan olan brokoli 

genotiplerinin SRAP primerleri ile moleküler olarak ayrımlanmasında 28 SRAP 

primer kombinasyonunun toplam 312 adet allel ürettiği ve polimorfizm oranının 

%68.26 olduğu bildirilmiştir (Jing ve ark., 2011). Araştırıcılar primer kombinasyonu 

başına ortalama polimorfik bant sayısının 7.6 olduğunu rapor etmişlerdir. Yapılan 

başka bir çalışmada Jing ve ark., (2014) brokoli ve akraba türler arasındaki genetik 

çeşitlilik ve ilişkiyi belirlemek amacıyla 28 SRAP primer kombinasyonu kullanmış 

çalışma sonucunda toplam 302 adet bant (203’ü polimorfik) ürettiği ve polimorfizm 

oranının %67.22 olduğu bildirilmiştir. Yan ve Zang (2005) yaptıkları çalışmada 20 

hibrit karpuz çeşiti arasındaki genetik varyasyonun SRAP markır tekniği kullanılarak 

belirlenmesini amaçlamış yaptıkları moleküler analizler için 25 adet SRAP primer 
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kombinasyonu kullanmıştır. Araştırmacılar analizler sonucunda toplam 331 adet allel 

üretildiğini bunların 135 adedinin polimorfik olduğunu belirtmiştir. Me6_Em2 primer 

kombinasyonu en fazla toplam allel (23 allel) üreten primer kombinasyonu olduğu en 

az allel üreten primer kombinasyonunun toplam 11 allel ile Me1_Em5 primer 

kombinasyonuna ait olduğu ayrıca en yüksek polimorfizm oranına (%68) sahip primer 

kombinasyonunun Me1_Em3 olduğu bu primer kombinasyonunun ürettiği 22 allelden 

15’inin polimorfik olduğu bildirilmiştir.  Ferriol ve ark., (2003) 69 kabak genotipi için 

AFLP ve SRAP olmak üzere iki markır tekniğinden yararlanarak analiz etmiştir. 11 

primer kombinasyonu kullanarak yaptıkları SRAP analizleri sonucunda toplam 88 adet 

allel elde etmiş bunların da 64'ünün polimorfik olduğunu ve polimorfizm oranını 

%72,7 olarak belirlemişlerdir. Me7_Em5 primer kombinasyonunun en fazla allel 

üreten primer kombinasyonu (15 adet) olduğunu en az allel üreten primer 

kombinasyonlarının ise Me2_Em1 ve Me8_Em1 (4 adet) olduğu aynı zamanda 

Me2_Em1 primer kombinasyonunun %100 polimorfizm gösterdiğini ve tüm bu 

analizler sonucunda SRAP markırlarının morfolojik varyasyonlarla daha iyi uyum 

sağladığını, daha fazla bilgi sunduğunu, morfotiplerin evrimsel geçmişi ile ilgili 

AFLP’den daha çok bilgi sağladığını bildirmişlerdir. Okumuş ve Balkaya (2007) 20 

adet yaprak lahana genotipini RAPD markır tekniğini kullarak değerlendirmiş 

yaptıkları moleküler analizler sonucunda 60'ı (%54,5) polimorfik olan 110 adet allel 

elde etmişlerdir. Gülşen ve ark., (2007) tarafından yapılan çalışmada 23 bamya 

genotipi arasındaki çeşitlilik ve ilişkiler SRAP markır tekniği ve fenotipik belirteçler 

kullanılarak incelenmiştir. 39 SRAP primer kombinasyonu kullanarak yaptıkları 

moleküler analizler sonucunda %50’si polimorfik olan toplam 97 adet allel 

üretilmiştir.  Channa ve ark., (2016) yaptıkları çalışmada 77 adet Brassica napus ıslah 

hattının genetik çeşitliliğini analiz etmek için SRAP ve SSR markır tekniğinden 

yararlanmıştır. Araştırmacılar SRAP analizleri için 47 SRAP primer kombinasyonu 

kullanmıştır. Yapılan SRAP moleküler analizleri sonucunda toplam 270 adet 

polimorfik allel üretildiğini primer başına ortalama polimorfik allel sayısının SRAP 

markır tekniğinde 5.74 olduğunu, SSR primerlerinin ise toplam 194 adet polimorfik 

allel ürettiğini ve primer başına ortalama polimorfik allel sayısının da 3.46 olarak 

belirlendiğini bildirmişlerdir.  Polimorfik allel yüzdesi olarak SRAP primer 

kombinasyonları %37.50 ile %85.71 arasındaki oranlarda değişirken SSR primerleri 
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için bu oran %25 ile %100 arasında değişiklik gösterdiği belirtilmiştir. Yapılan başka 

bir çalışmada 60 adet Brassica napus genotipi arasındaki genetik çeşitlilik 20 adet 

SRAP primer kombinasyonu kullanarak incelenmiştir. Araştırmada elde edilen toplam 

425 allelin 162’sinin polimorfik olduğu belirlenmiştir. En fazla allel oluşturan primer 

kombinasyonu Me2_Em17 (37 adet) olurken en fazla polimorfik allel üreten primer 

kombinasyonu Me2_Em18 olduğu belirtilmiştir (Ahmad ve ark., 2014). Li ve ark., 

(2013) yine Brassica napus türüne ait 34 genotip arasındaki genetik varyasyonun 

ortaya konmasında 24 SRAP primer çifti ve 17 SSR primer kombinasyonu 

kullanmışlardır. Araştırıcılar SRAP primerlerinin toplam 145 allel (primer çifti başına 

ortalama 6 allel) ve SSR primerlerinin de toplam 99 allel (primer çifti başına ortalama 

5.82 allel) ürettiğini ayrıca primerlerin PBİ değerleri SRAP için 0.19 ile 0.74 (ortalama 

0.48) SSR için 0.12 ile 74 (ortalama 0.40) arasında değiştiğini bildirmişlerdir. Wu ve 

ark., (2009) 95 adet hardal (Brassica juncea) genotipinden oluşan bir koleksiyonun 

moleküler düzeyde çeşitliliğini belirlemek amacıyla kullandıkları SRAP primer 

kombinasyonlarının toplam 326 adet allel ürettiğini bunların 161’inin polimorfik 

olduğunu belirlemiş, polimorfizm oranının %52.70 (Em04_Me01) ile %21.88 

(Em01_Me03) arasında değiştiğini bildirmişlerdir. Turp genotipleri arasındaki genetic 

çeşitliliğin tanımlanması amacıyla RAPD, ISSR ve SRAP markır sistemlerinin 

karşılaştırıldığı başka bir çalışmada 35 RAPD primerinin primer başına ortalama 11.77 

allel olmak üzere toplam 412 allel (352’si polimorfik), 22 ISSR primerinin primer 

başına ortalama 7.14 olmak üzere toplam 250 allel (213’ü polimorfik) ve 17 SRAP 

primer kombinasyonunun da primer çifti başına ortalama 13.71 olmak üzere toplam 

233 allel (199’u polimorfik) ürettiği bildirilmiştir (Liu ve ark., 2008). Araştırmacılar 

SRAP primer kombinasyonlarının ürettiği allel sayısının 6 ile 17 arasında değiştiğini 

bildirmişlerdir. Primerlerin polimorfizm oranlarına bakıldığında SRAP primerlerinin 

daha polimorfik olduğu görülmektedir. Ayrıca soğan genotiplerinin ayrımlanması 

amacıyla RAPD ve SRAP markır tekniklerinin kullanıldığı başka bir çalışmada 

(Mansour ve ark., 2020) 20 RAPD primerinin toplam 320 allel ürettiği ve 8 SRAP 

primerinin de toplam 66 allel ürettiği bildirilmiştir. Her iki marker sisteminde de 

primerlerin yüksek PBİ değerlere sahip olduğu bildirilmiş olmakla birlikte SRAP 

primerlerinin soğan genotiplerinin ayrımlanmasında daha başarılı olduğu 

bildirilmiştir. 
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4.2 Beyaz Baş Lahana Islah Hatları Arasındaki Genetik İlişkiler 

4.2.1 Temel Bileşen Analizi (TBA) 

 Beyaz baş lahana ıslah hatları arasındaki varyasyonun belirlenmesinde SRAP 

markırları ile elde edilen verilere Temel Bileşen Analizi (TBA) uygulanmıştır. Elde 

edilen bulgular temel bileşenlerinin ilkinde hatlar arasındaki varyasyonun %82.41 

olduğu görülmüştür (Çizelge 4.2; Şekil). 

Çizelge 4.2. SRAP primer kombinasyonlarına ait temel bileşen analizi 

Bileşen Eksenleri Öz Değer Varyasyon (%) Toplam Varyasyon (%) 

1 19.779 82.41 82.41 

2 0.468 1.95 84.36 

3 0.382 1.59 85.96 

4 0.316 1.32 87.27 

5 0.289 1.20 88.48 

6 0.265 1.11 89.58 

7 0.247 1.03 90.61 

8 0.233 0.97 91.58 

9 0.201 0.84 92.42 

10 0.196 0.82 93.24 

11 0.184 0.77 94.01 

12 0.181 0.76 94.76 

13 0.163 0.68 95.44 

14 0.149 0.62 96.06 

15 0.137 0.57 96.63 

16 0.131 0.55 97.18 

17 0.118 0.49 97.67 

18 0.111 0.46 98.13 

19 0.098 0.41 98.53 

20 0.086 0.36 98.89 

21 0.081 0.34 99.23 

22 0.075 0.31 99.54 

23 0.060 0.25 99.79 

24 0.050 0.21 100.00 

Çizelgede de görüldüğü gibi temel bileşenlerin ilk 7 ekseninin açıkladığı 

toplam varyasyon %90’ın üzerinde çıkmıştır. Elde edilen bulgular SRAP markırları ile 

oluşturulan dendrogramda genotiplerin iyi doğru bir şekilde dağıldığının göstergesi 

niteliğindedir. Nitekim Melchinger (1993) temel bileşen eksenlerinin ilk 2 ya da 
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3’ünde açıklanan toplam varyasyon değerinin %25’ten daha az olması durumunda 

kümeleme analizlerinde genotiplerin grafikler üzerinde dağılımının hatalı 

olabileceğini bildirmiştir. Yürüttüğümüz bu çalışmada SRAP primer kombinasyonları 

ile ayrımlanan 24 beyaz baş lahana hattının oluşturulan geometrik düzlemlerde ve 

kümelemelerde dağılımlarının doğruya en yakın şekilde temsil edildiği kanısına 

varılmıştır. Channa ve ark., (2016) 77 adet kolza (Brassica napus L.) genotipinin 

genetik çeşitliliğinin belirlemesi için kullandıkları SSR ve SRAP primerlerine ait 

verilere uygulanan temel bileşen analizinde bileşenlerin ilk 2 ekseninin sırasıyla 

toplam varyasyonun %5.19 ve %4.19'unu açıklandığını bildirmişlerdir. Zhang ve ark., 

(2017) ise Brassica rapa spp. genotiplerinin ayrımlanmasında yine SRAP ve SSR 

markırlarını kombine etmişlerdir. Araştırıcılar elde ettikleri verilere uyguladıkları 

temel bileşen analizinde bileşenlerin ilk 2 ekseninde toplam varyasyonun sırasıyla 

%15.80 ve %6.79’unun açıklandığını bildirmişlerdir. Nacar ve ark., (2017) tarafından 

yapılan başka bir çalışmada ise 38 yazlık kabak genotipi 11 SRAP markır 

kombinasyonu kullanılarak moleküler karakterizasyonu yapılmıştır. Yapılan temel 

bileşenler analizi sonuçları genetik çeşitlilik açıkça ortaya koymuş ve genotiplerin 

genetik benzerlik düzeylerinin 0.63 ile 0.95 arasında değiştiği bildirilmiştir. 

5.2.2 Kümeleme Analizi 

Beyaz baş lahana ıslah hatları arasındaki genetik ilişkilerin ortaya konması 

amacı ile kullanılan SRAP markır verilerinden UPGAMA yöntemine göre oluşturulan 

gruplandırma ve korelasyon matrisi değerleri sırasıyla Şekil 4.2 ve Çizelge 4.2’de 

verilmiştir. Markır verilerine dayalı genetik ilişkilerin gösterildiği korelasyon matrisi 

ile bu ilişkinin görsel ifadesi olan dendrogramın uyumluluğunu gösteren ortalama 

korelasyon katsayısı değeri r=0.81647 olarak hesaplanmıştır. Ortalama korelasyon 

katsayısı değeri ile genotipler arasındaki benzerliklerin pozitif yönlü ve son derece 

yüksek olduğunu göstermektedir. Moleküler veriler kapsamında kullanılan 

genotiplerin benzerlikleri kümeleme analizi sonucunda elde edilen dendrogram grafiği 

ile ortaya konulmuştur. Bu kapsamda, beyaz baş lahana ıslah hatları 5 ana kümede 

toplanmıştır. Şekil 4.2’te de görüldüğü gibi genotiplerin büyük çoğunluğu 5 nolu 

kümede yer alırken 1 numaralı kümede sadece YBB-35 nolu ıslah hattı yer almıştır. 

İki nolu kümede BY72-2, P43-1 ve 501 nolu ıslah hatları, üç nolu kümede W37 ve 
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P59-1 nolu ıslah hatları, dört nolu kümede A145 nolu ıslah hattı bulunurken diğer ıslah 

hatları 5 nolu kümede toplanmıştır. 

Genetik karakterizasyon çalışmalarında gen havuzunun niteliği 

çeşit/genotip/hatlar arasındaki benzerliğin yönü ve derecesine bağlı olarak değişen en 

önemli faktördür. SRAP markırları ile oluşturulan dendrogram grafiğinde beyaz baş 

lahana ıslah hatlarının benzerlik değerleri korelasyon katsayıları ile ifade edilmiş olup; 

bu değerlerin 0.73 ile 0.90 arasında değiştiği belirlenmiştir. Beyaz baş lahana ıslah 

hatlarına ait korelasyon katsayılarını içeren çizelge incelendiğinde genetik olarak en 

uzak hatların W37 ile YBB-35 olduğu görülmektedir (r=0.73). Öte yanda birbirine en 

yakın beyaz baş lahana ıslah hatlarının da FG ile BLMY-4 olduğu belirlenmiştir 

(r=0.90).  
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Çizelge 4. 3 Beyaz Baş Lahana Islah Hatları Arasındaki Korelasyon Matrisi 

 40 501 518 22-1 A119 A126 A145 A168 A322 A387 A62 BLMY-4 BY27-2 EXT FG P43-1 P59-1 P91 P95 TAR W37 WEİ YBB-35 

40 1.00                       

501 0.80 1.00                      

518 0.85 0.82 1.00                     

22-1 0.88 0.78 0.86 1.00                    

A119 0.85 0.79 0.84 0.87 1.00                   

A126 0.85 0.80 0.87 0.86 0.82 1.00                  

A145 0.82 0.76 0.83 0.84 0.82 0.85 1.00                 

A168 0.83 0.76 0.85 0.83 0.82 0.87 0.81 1.00                

A322 0.84 0.75 0.82 0.85 0.84 0.82 0.84 0.82 1.00               

A387 0.85 0.76 0.86 0.86 0.83 0.88 0.82 0.87 0.84 1.00              

A62 0.83 0.76 0.83 0.84 0.81 0.88 0.80 0.85 0.82 0.85 1.00             

BLMY-4 0.84 0.78 0.83 0.86 0.82 0.86 0.82 0.86 0.83 0.86 0.83 1.00            

BY27-2 0.80 0.81 0.83 0.80 0.78 0.77 0.75 0.80 0.79 0.77 0.78 0.77 1.00           

EXT 0.83 0.76 0.86 0.88 0.83 0.83 0.79 0.84 0.80 0.81 0.81 0.80 0.79 1.00          

FG 0.85 0.75 0.83 0.85 0.80 0.86 0.81 0.84 0.81 0.87 0.83 0.90 0.78 0.82 1.00         

P43-1 0.84 0.82 0.85 0.83 0.81 0.84 0.79 0.81 0.80 0.83 0.81 0.79 0.82 0.81 0.82 1.00        

P59-1 0.81 0.75 0.83 0.81 0.78 0.82 0.78 0.82 0.80 0.83 0.80 0.84 0.75 0.78 0.79 0.77 1.00       

P91 0.81 0.74 0.83 0.82 0.81 0.85 0.81 0.83 0.86 0.83 0.80 0.83 0.74 0.79 0.82 0.82 0.78 1.00      

P95 0.84 0.75 0.89 0.84 0.82 0.87 0.81 0.83 0.86 0.85 0.84 0.84 0.78 0.82 0.85 0.81 0.82 0.86 1.00     

TAR 0.83 0.74 0.85 0.85 0.86 0.86 0.82 0.87 0.81 0.86 0.83 0.86 0.78 0.87 0.86 0.80 0.80 0.82 0.84 1.00    

W37 0.83 0.79 0.80 0.83 0.83 0.81 0.81 0.78 0.80 0.79 0.80 0.81 0.76 0.80 0.74 0.77 0.82 0.76 0.82 0.77 1.00   

WEİ 0.82 0.75 0.81 0.83 0.81 0.84 0.79 0.87 0.84 0.89 0.82 0.85 0.77 0.84 0.86 0.81 0.79 0.81 0.82 0.87 0.76 1.00  

YBB-35 0.79 0.78 0.82 0.78 0.77 0.81 0.75 0.80 0.75 0.78 0.82 0.75 0.77 0.77 0.79 0.80 0.75 0.77 0.82 0.77 0.73 0.79 1.00 

ZL-3 0.83 0.76 0.83 0.85 0.81 0.82 0.81 0.85 0.83 0.86 0.83 0.81 0.80 0.83 0.82 0.80 0.76 0.81 0.82 0.83 0.77 0.87 0.80 

 

 



35 

Li ve ark., (2013) Brassica napus türüne ait 34 genotip arasındaki genetik 

varyasyonun ortaya konmasında 24 SRAP ve 17 SSR primer kombinasyonu kullanmış 

ve yapılan SRAP analizleri sonucunda 34 genotip arasındaki genetik benzerlik 

katsayısının 0.56 ile 0.94 arasında çıktığını ve genetik uzaklık değerinin de 0.62 ile 

0.91 arasında çıktığını bildirmişlerdir. Araştırıcılar Brassica napus genotiplerinin 

ayrımsanmasında SRAP markırlarının SSR markırlarına göre kümeleme analizinde 

daha başarılı olduğunu bildirmişlerdir. Zhang ve ark., (2017) farklı Brassica türlerine 

ait toplam 65 genotipin genetik ilişkilerinin incelenmesi amacıyla SRAP ve SSR 

markırlarını kullanmış yapılan moleküler analizlerde 43 SRAP ve 36 SSR primer 

kombinasyonu kullanılmıştır. Kümeleme analizinde genotipler arasındaki benzerlik 

indeksi değerleri 0.65 ile 0.97 arasında değişmiş olup araştırmacılar Brassica türlerine 

ait genotipler arasındaki genetik uzaklık değerlerini SRAP markır verileri ile 0.03-

0.51, SSR markır verileri ile de 0.05-0.56 olarak hesaplamışlardır.  

Genetik karakterizasyon çalışmalarında elde edilen korelasyon matrisi çok 

boyutlu (2 ya da daha fazla) grafikler halinde görselleştirilerek daha kolay 

yorumlamalar yapılabilmektedir (Thompson ve ark., 1998; Skroch ve ark., 1998). 

Beyaz baş lahana ıslah hatlarının SRAP markırlarından elde edilen verilere uygulanan 

faktör analizinden elde edilen benzerlikler iki boyutlu ve üç boyutlu düzlemde 

gösterilmiştir (Şekil 4.3, Şekil 4.4). Bu düzlemler incelendiğinde korelasyon 

katsayısında olduğu gibi W37 ve YBB-35 ıslah hatlarının birbirlerine uzak olduğu 

belirlenmiştir. Ayrıca bu ıslah hatlarının genetik yönden uzak düzlemde yer alması 

sonucunda genetik olarak varyasyonun yüksek olduğunu göstermektedir. 
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Şekil 4. 2 Beyaz Baş Lahana Islah Hattının Temel Bileşen Analizinden Elde Edilen 

Eksenler ile Oluşturulan İki Boyutlu Düzlemde Dağılımı  

 

Şekil 4. 3 Beyaz Baş Lahana Islah Hattının Temel Bileşen Analizinden Elde Edilen 

Eksenler ile Oluşturulan Üç Boyutlu Düzlemde Dağılımı   
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6. SONUÇ ve ÖNERİLER 

Türkiye bitki genetik kaynakları ve çeşitliliği açısından dünyanın en önemli 

ülkeleri arasında yer almakla birlikte birçok türün orijini veya gen merkezi 

konumundadır. Sahip olduğumuz bu zengin genetik çeşitlilik, ıslah çalışmalarında 

değerlendirilerek yeni yerli ve milli hibrit çeşitlerin geliştirilmesine olanak 

sağlamaktadır. Geçmişte ıslah çalışmaları üreticiler tarafından yapılan seleksiyonlar 

sonucu yeni populasyonların oluşturulması şeklinde yapılırken günümüzde geliştirilen 

biyoteknolojik yöntemler ile genetik tanımlamalar ve akrabalık ilişkileri belirlenerek 

seleksiyon çalışmaları daha sistematik şekilde yapılmakta zaman, işgücü ve maliyet 

yönünden tasarruf sağlanmaktadır. 

Beyaz baş lahanalar; fenotipik varyasyonun en fazla görüldüğü, baş lahanalar 

arasında en çok tercih edilen kışlık sebze türüdür buna karşın bu türde hibrit çeşit 

tohumluk üretimi yapılmamakta ve çeşitlerin neredeyse tamamı ithal edilmektedir. 

Ülkemizde beyaz baş lahana yetiştiriciliği yapan üreticiler daha çok yerel ve açıkta 

tozlanan çeşitleri kullanmakta ancak sahip olduğu üstün özelliklerden dolayı 

yetiştiricilikte hibrit çeşit kullanan üretici sayısı gün geçtikçe artmaktadır. Hibrit 

lahana çeşit tohumluk üretimindeki bu açığımızı kapatmak için üretici ve tüketici 

talebi doğrultusunda hastalık ve zararlı dayanımı yüksek, verimli, kaliteli hibrit çeşit 

ıslah programları yürütülmeli bu çalışmalar yapılırken kısa sürede başarılı sonuçlar 

alabilmek için moleküler yöntemlere başvurulmalıdır.  

Islah çalışmalarında genotipleri sadece morfolojik özelliklerine göre 

tanımlayarak karakterize etmek güvenilir bir yöntem değildir. Yapılan bu çalışma 

sonucunda beyaz baş lahana ıslah hatları arasındaki varyasyon moleküler düzeyde test 

edilmiş olup yapılan analizler sonucunda oluşan dendograma bakıldığında ıslah hatları 

arasında genetik olarak varyasyonun yüksek olduğu kanısına varılmıştır.  

Sonuç olarak hibrit çeşit ıslahında kullanılacak olan ıslah hatlarının birbirine 

olan genetik uzaklıklarının/yakınlıklarının belirlenmesi yürütülecek ıslah 

programlarında kısa sürede başarıya ulaşabilmek ve melez gücünü ortaya çıkarabilmek 

açısından önemlidir.  
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