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OZET

Tiirkiyenin cografik konumu itibariyle ticaret yollar1 iizerinde yer almasi biberin diger iilkelere
yayllmasinda etkili olmustur. Ulkemizde ¢ok sayida yerel populasyonlar ve ticari gesitler biber
yetistiriciliginde kullanilmaktadir. Biber 1slahinin basaris1 yiiksek genetik ¢esitlilige sahip kaynaklarin
varligina, genetik materyalin 6zelliklerine ve istenen 6zellige sahip kombinasyonlarin olusturulmasina
dayanmaktadir. Bitkisel materyalin populasyon igerisinden se¢imi ve karekterizasyonu bu islemin ilk
adimini olugturmaktadir. Bu caligmada kullanilan bitkisel materyalin kaynagini; 2004-2007 yillar
arasinda yiiriitilen, yerel biber genotiplerinin morfolojik ve agronomik 6zellikler yoniinden
karakterizasyonu amaciyla yiiriitiilen ¢alismada belirlenen yerel genotipler olusturmaktadir. Morfolojik
ozellikleri tanimlanan bu gen havuzunun molekiiler yontemler ile karakterizasyonu amaciyla yiriitiilen
projede ise toplam 94 yerel biber genotipinin birbirlerine olan genetik uzakliklart SRAP (Sequence
Related Amplified Polymorphism) markdr sistemi kullanilarak belirlenmistir. Elde edilen veriler
istatistiki olarak degerlendirildiginde incelenen genotiplerin yiiksek diizeyde varyabilitiye sahip, biiyiik
bir boliimiiniin genetik yonden uzak akraba oldugu ve dendogramda farkli gruplarda yer aldigi
goriilmiistiir. 33 SRAP markdr kombinasyonu kullanilarak yapilan molekiiler analizler sonucunda
varyasyonun %85°1 9 faktoér grubunda yer almis ve genotiplerin genetik uzakliklari %62 ile %94
arasinda degismistir. Bu arastirmadan elde edilen sonugclar ileride yiiriitiilecek 1slah programlarinda
incelenen genotiplerin daha etkin kullammina imkan saglayacak ve 1slah siiresini biiyiik 6lgiide
kisaltacaktir.

Genetic diversity of pepper genotypes as assessed by SRAP markers

ABSTRACT

Turkey’s geographical position have played an important role in the spread of pepper cultivation to
neighboring countries. A large number of commercial cultivars and landraces are used in pepper
production in Turkey. The performance of pepper breeding depends on discovery of new sources of
genetic variation, identification of accessions with useful traits, and their combination with desired
agronomic properties. Characterization and evaluation are the first steps in the development of new
cultivars. This study was carried to asses molecular characterization of 94 local pepper accessions by
using SRAP (sequence related amplified polymorphism) marker system. The plant materials examined
in the present study were obtained from the source of pepper landraces evaluated for agro-
morphological characters during the experiments in 2004-2007. Molecular characterization studies
revealed that the examined plant collection displayed high genetic diversity, and most of the accessions
showed low genetic similarities which resulted in greater distances on the dendrogram. Molecular
analysis performed with 33 SRAP combinations showed that 85% of total variance wastaken place in 9
factor groups, and genetic differences varied between 62 and 94% among pepper genotypes. Present
study highlights that these results may make a valuable contribution to further pepper breeding
programs and the characterized plant pepper collection may reduce the period of breeding.
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1. Giris alanlarda yetistirilen, taze

veya islenerek

degerlendirilen, 6nemli ticari potansiyele sahip tiirler
Biber, iilkemiz sebze kiiltiiriinde de ¢ok eski yeri arasinda bulunmaktadir. Tek yillik veya tropik
olan diinyada ve iilkemizin her bolgesinde genis  bolgelerde ¢ok yillik yetistirilen biberin bitki ve meyve
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formunda biiylik varyasyonlar goriilmektedir. Uzun
yillar boyunca devam eden dogal seleksiyonlar,
ekocografik etki ve ireticiler tarafindan yerel
populasyonlara uygulanan seleksiyonlar yeni bitki ve
meyve yapisina sahip genotiplerin ortaya g¢ikmasina
neden olmus ve gen kaynaklarinda yer alan genotip
sayisinin her gegen giin artmasini saglamistir (Hausman
ve ark., 2004; Zhang ve ark., 2016).

Tiirlerin genetik ¢esitlilik orani, déllenme biyolojisi
ve genetik Ozelliklerine bagli olarak farklilik
gostermektedir. Brassiccea familyasi veya musir gibi
yabanct dollenen kiiltiir bitkilerinin genetik c¢esitliligin
diger tiirlerden daha yiiksek oldugu bildirilmektedir
(Figdore ve ark., 1988; Smith, 1989). Buna Kkarsin,
fasulye (Apuya ve ark., 1988) ve domates (Miller ve
Tanksley, 1989) gibi kendine dollenen tiirlerde
populasyonlar arasinda polimorfizm orami daha diisiik
olmaktadir. Genellikle az oranda yabanci dollenme
Ozelligi gosteren biberin bazi alt tiirleri oldukga yiiksek
yabanci dollenme &zelligindedir (Rego ve ark., 2012).
Capsicum annuum’un kendine déllenen diger tiirler ile
karsilastirildiginda, dollenme  biyolojisi  yoniinden
degiskenlik gosterdigi ve tozlanma davranisi ile iliskili
olarak varyasyonun yiiksek olabildigi bildirilmektedir
(Lefebvre ve ark., 1993).

Yeni cesitlerin gelistirilmesinde gen havuzunun
genetik  akrabalik  diizeylerinin  bilinmesi  1slah
programlarinin  olusturulmast  ve  etkinliklerinin
arttirtlmasinda  biiyllk 6nem tagimaktadir. Agro-
morfolojik  ozellikler ile  genetik  materyalin
karakterizasyonu 1slah ¢aligmalarina hiz kazandirirken
genetik  ¢esitliligin - ortaya konmasinda kullanilan
karakterlerin bir boliimiiniin ¢ok gen tarafindan kontrol
ediliyor olmasi, ayrica bu Ozelliklerin ortaya
cikmalarinda ¢evresel faktorlerin etkisi nedeniyle agro-
morfolojik  ozellikler yaninda molekiiller markor
sistemlerinin de uygulanmasi tavsiye edilmektedir
(Escribano ve ark., 1998). Molekiiler markor sistemleri
tarimsal {irlinlerin  genetik yapisint  anlamak ve
tanimlamak acisindan yarar saglamaktadir (Geleta ve
ark., 2005). Diger yandan bu markoérlerin biyotik ve
abiyotik stres kosullarindan bagimsiz olmalari, biiyiime,
gelisme ve  farklilagsma  siirecinde  degismeden
saptanabilmeleri nedeniyle; 1slah programlarinda yeni
cesitlerin gelistirilmesinde, genetik haritalamada (Grisi
ve ark., 2007), markdr destekli seleksiyon
calismalarinda (Ender ve ark., 2008), populasyonlar igi
ve  populasyonlar arasi genetik cesitliligin
belirlenmesinde (Papa ve Gepts, 2003) basar1 ile
kullanilmaktadir.

Genetik caligmalarda DNA temelli yoOntemlerin
kullanilmaya baslanmasiyla daha fazla polimorfizm
saglanmis ve elde edilen sonuglar tekrarlanabilir hale
gelmistir. DNA’ya dayali markor sistemleri arasinda yer
alan SRAP, ilk yillarda 6zellikle Brassicaceae familyasi
tirlerinin genetik akrabalik iliskilerinin belirlenmesi
amactyla kullanilmaya baslanmis, ancak kullanim
pratikligi ve verilerin birbirine uyumunu bir araya
getiren bir yontem olmast nedeniyle son yillarda diger
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tirlerde de tercih edilmektedir (Li ve Quiros, 2001).
SRAP markor sistemi genomda kodlanan sekansi
hedefler, kodominant markorlerin ortalama bir sayisini
verir, farkli bitkilerde harita olusturma, gen hedefi ve
genetik cesitlilik caligsmalart gibi ¢esitli amaglar icin
kolay adapte edilebilmektedir (Gulsen ve ark., 2007).
Ferriol ve ark. (2003) SRAP markérlerinin morfolojik
varyasyonlarla daha ¢ok wuyum sagladigini ve
morfotiplerin evrimsel gegmisi ile ilgili AFLP’den daha
¢ok bilgi verdigini bildirmektedir.

Ulkemiz sebze kiiltiiriinde ¢ok eski yeri olan biberin
bugiin iilkemizin her bdlgesinde genis alanlarda
yetigtirilmesi ve retimde uzun yillar siiresince yerel
populasyonlarin  kullanilmas:1  genetik  varyasyonun
zenginligini saglamistir (Bozokalfa ve ark., 2009).
Kalitatif ve kantitatif agromorfolojik &zellikler
yoniinden yiksek  varyasyona sahip  biber
populasyonlar1 arasindan ¢esit 1slahinda ebeveyn
olabilecek  nitelige  sahip  genotipler  ortaya
konulabilmektedir (Bozokalfa ve Egiyok, 2011). Bu gen
kaynagmin molekiiler diizeyde genetik tanimlanmasi
yapilarak dogrudan veya dolayli olarak 1slahta
kullanimina katki saglanmasi ekonomik bakimdan
biiyiik avantaj saglayacaktir.

Bu kapsamda, yiiriitillen ¢alisma ile ilkemiz gen
kaynaklarinda yeralan farkli bolgelerden toplanmis,
agro-morfolojik  ozellikleri ~ tamimlanmis  biber
genotiplerinin  molekiiler yontemler ile genetik
varyabilitesini ortaya konmasi ve genotipler arasindaki
iligkilerin belirlenmesi amag¢lanmustir.

2. Materyal ve Yontem
2.1. Materyal

Aragtrma  2010-2011  yillar1  arasinda  Ege
Universitesi Ziraat Fakiiltesi Bahge Bitkileri Boliimii
uygulama-arastirma arazisi ve laboratuvarlarinda
yiriitiilmiigtiir. Caligmada yer alan biber genotipleri
2004-2005 yillarinda Ege Tarimsal Arastirma Enstitiisi
Gen Kaynaklar1 Bagkanligindan temin edilmistir. 5 yil
boyunca genotipler incelenmis, genotip igerisinde ve
genotipler arasinda goriilen varyasyonlar temel alinarak
her genotip kendilenmistir. Uretim siiresince varyasyon
gorillen bitkilerden ayr1 ayr1 kendileme yoluyla
tohumlar alimmis ve bu ydntemle elde edilen 3.
generasyona ait genotipler ile gen havuzu
olusturulmustur. Ayrica bu genotipler ile birlikte sahit
olarak nitelendirilebilecek ve halen iilkemizde yaygin
yetistiriciligi yapilan 14 yerel gesit ile Chili Pepper
Institute’den (ABD) saglanan 7 yabanci orijinli biber
genotipi incelenmistir (Cizelge 1). Biber genotiplerine
ait fidelerin elde edilmesi i¢in tohumlar 26 Mart
tarihinde algak plastik tiineller altina ekilmis, dikim
biiytikliigiine ulasan fideler esas yetistirme yerlerine 7
Mayis tarihinde dikilmistir. Bitki gelisme donemi
siiresince tim  kiiltiirel islemler diizenli olarak
yiiriitiilmiistiir (Esiyok, 2012).
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Cizelge 1. Calismada yer alan genotipler, temin edildigi kaynaklar ve yoresel isimleri

Genotip No il Yore Yiikseklik Yéresel adi
1-2-6-40-41-42-43-  Byrsa M. Kemalpasa-Behram koyii 50 Aci gigek biberi
44-45-46-47-48-49

3-4 Gaziantep Oguzeli-Havuglugam 550 Salgalik biber
5-25-26 Mugla Yaras kOyii 650 Arnavut biberi

7 Bilecik Kayinbeli koyii 250 Cok ac1 saksi biberi
23-24 Kars Igdir-Akveyis koyl 850 Acibiber

27-28-29 Manisa Gordes 450 Ac1 biber siyah
30-31 [zmir Dikili 15 Biber salcalik
32-33-34-35-36 Eskisehir Orhangazi-Bakirkéy 1020 Ac1 biber

37-38-39 Bilecik Osmaneli- Biiyiikyenice 240 Ac1 toz biber
50-51-52 Bilecik Kaymbeli koyii 250 Cok aci saksi biberi
53 Bursa Orhangazi Bakirkdy 200 Cigek biberi yuvarlak aci
54-55-56-57-58-59  Isparta Sakirkocaagag Feleg koyii 1220 Act ¢in biberi
60-61-62-63 Bilecik Siitgliler Karadiken 1080 Aci biber

64-65 Sakarya Geyve- Umurbey 191 Beyaz ac1 biber

66 Sakarya Karasu- Karapinar koyii 25 Ac1 biber

67-68 Konya Cumra- Yenikdy 965 Aci yaprak biber
69-70-71-72-73-74- Antalya Derme-Yavu kéyii 420 Biiytik cin biber
;g-;g Aksaray Giizelyurt-lhlara 1250 Ac1 uzun biber
79-80 Aksaray Giilagag merkez 1025 Ac1 biber
g%:gg:gg_84_85_86_ Kirsehir Akpmar merkez 1020 Aci sivri biber
90-91-92-93 Kirikkale Keskin- Ortasoken 725 Cin biberi

94 Yalova garliston Yalova T.A.E Carliston

8 Menderes aci1 kil Toros Tohum Act ince kil

9 Aci sahnali Pinaper seed Kisa aci sivri

10 Demre sivrisi Tiirkiye C. annuum

11 Doruk dolmalik Istanbul Tohum Dolmalik

12 Doruk dolmalik Istanbul Tohum Dolmalik

13 Elitra ege act s. Elitra Tohum Act uzun sivri

14 Istanbul ac1 1lica Istanbul Tohum Aci sivri

15 Jupiter Chili Pepper Institute C. annuum

16-17 Kandil dolma Tiirkiye C. annuum

18 Menderes aci kil Toros Tohum Act ince kil

19 Numex jalmundo Chili Pepper Institute C. annum

20 Numex joe Chili Pepper Institute C. annuum

21 Numex primavera Chili Pepper Institute C. annuum

22 Numex primavera Chili Pepper Institute C. annuum

2.2. Yontem ornekleri s1vi azotla muamele edilerek iyice pargalanmis

2.2.1. Yaprak orneklerinin alinmasi, DNA ekstraksiyonu
ve DNA par¢alarmmin ¢ogaltilmasi

Dikimden 15-20 giin sonra yeni gelisen taze
yapraklardan alinan Ornekler sivi  azot igerisinde
laboratuvara getirilmistir. 94 biber genotipine ait yaprak

ve Doyle ve Doyle (1990) yontemine gore DNA
ekstraksiyonlar1 gerceklestirilmistir. Bu yontemle elde
edilen DNA ornekleri %1°lik agaroz jelde kaliteleri
belirlenmek iizere yiiriitiilmiistir. DNA kalitelerinde
farkliliklar ve kalite kayiplar1 olan genotiplere ait
DNA’lar gozlenmis ve bu Orneklerden DNA
ekstraksiyonlar1 kiti ile tekrarlanmustir. Elde edilen
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DNA orneklerinin spektrofotometre cihazinda 260 ve
280 nm dalga boyunda miktarlar1 tespit edildikten sonra
ornekler 7-10 pl ng'1 olacak gekilde seyreltilmistir.

Caligmada yer alan genotiplerin genetik olarak
tanimlanmasi i¢in molekiller yontemlerden SRAP
yontemi kullanilmis ve 33 adet SRAP primer
kombinasyonu test edilmistir. DNA’larin ¢ogaltimi i¢in
SRAP primerlerinin farkli kombinasyonlar1 kullanilarak
PCR (Polimeraz Zincir Reaksiyonu) yapilmistir. PCR
protokolii; 1.5 pl 10 X, 1.8 ul MgCl,, 1.2 ul dNTP, 0.5
pl reverse primer, 0.5 pl forward primer, 0.15 pl Taq
Polimeraz, 5.35 pl H,O, 4 pul DNA olacak sekilde,
toplam hacmi 15 pl olan PCR karigtmi hazirlanmistir.
PCR islemi Eppendorph PCR cihazinda programi; 1)
94°C ’de 5 dk 2) 94°C’de 1 dk 3) 35°C’de 1 dk 4)
72°C’de 2 dk olup 5) 2. basamaktan sonra 4 defa tekrar
seklinde 6) 94°C’de 1 dk, 7) 50°C’de 1 dk, 8) 72°C’de 2
dk, 9) ise 6. basamaktan sonra 29 defa tekrar, 10)
72°C’de 5 dk seklinde calisilmistir. PCR {irlinleri yatay
jel elektroforezde %2.5” lik agaroz jele yiiklenerek 100
watt’ta 4 saat yiiriitiilmistiir. Jel fotograflart UV 151k
altinda c¢ekilerek DNA ornekleri ile birlikte jele
yiklenen markdr ile karsilastirilmis ve ayni banti
olusturanlara (1) olusturmayanlara (0) rakamlar
verilerek skorlanmuistir.

2.3. Verilerin istatistiki analizi

Genotiplerin SRAP primer kombinasyonlarina bagl
olusturulan skorlar;; NTSYS-pc (2.2], 1986-2006,
Aplied Bioistatistics Inc., Setauket, New York, USA)
paket programi  kullanilarak  analiz  edilmistir.
Genotiplerin benzerlik katsayilart “Jakkard’’ metodu
kullanilarak olusturulduktan sonra genotiplerin birbirleri
ile iligkileri UPGMA (Unweighted Pair Group Method
with Arithmetic Averaging) yontemi ile olusturulan
dendogramda  gésterilmistir. Programin  “SIMINT”
modiilii ile korelasyon matriksi olusturulduktan sonra
temel bilesen analizi “PCA” (Principal Component
Analysis) yapilmistir.

3. Bulgular ve Tartisma

Genetik kaynaklar ve varyasyonlar bitki islahinin
temelini olustururken bitki genetik kaynaklarinin
toplanmasi, korunmasi ve karakterizasyonu 1slahin
bagarisint artiran unsurlarin  basinda gelmektedir.
Nitekim genetik ¢esitliligin ortaya konmasi, genotip
ozelliklerinin  belirlenmesi  ve genetik materyalin
tanimlanmis olmast 1slah igin gegen siirenin kisalmasini
saglamaktadir.

Karakterizasyonun  temelini  agronomik  ve
morfolojik ozellikler olusturmakla birlikte sadece
morfolojik ozelliklere dayali olusturulan
dendogramlarda yer alan genotiplerin gruplamalarinda
bazi hatalar olabilmektedir (Souza ve Sorrels, 1991).
Yiriitiilen calismalar, genotipler arasindaki akrabalik
iliskilerinin ~ belirlenmesinde DNA  bazli markor
sistemleri ile elde edilen sonuglarin morfolojik ve
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biyokimyasal karakterizasyondan saglanan sonuglardan
farkli olabildigini ortaya koymaktadir (Dias ve ark.,
1992, 1993; Gepts 1995; Koutita ve ark., 2005).
Karakterizasyondan elde edilen bilgiler ile
birlestirilerek 1slah programlarimin dogru bir sekilde
olusturulabilmesi, biber populasyonlarinin genetik
akrabalik iligkilerinin molekiiler teknikler ile belirlemesi
i¢in yiliksek polimorfizm eldesine olanak veren SRAP
markdr sistemi tercih edilmigtir. Bu amagla 33 SRAP

primer kombinasyonu kullanilarak yapilan PCR
islemlerinde  elde  edilen  bantlarda  yapilan
kargilagtirmalar sonucu 23 primerde polimorfizme

rastlanmis 10 primerin de monomorfik oldugu tespit
edilmistir. 23 primerden toplam 202 polimorfik bant
elde edilmis ve bunlarin temel bilesen analizine dayali
olarak yapilan faktor analiz sonucuna gore 6z degeri
I’in lizerinde olan 9 faktér grubu olusmus, toplam
varyasyonun %85’ini (r=0.85) temsil eden (Li ve
Quiros, 2001) faktor gruplart Cizelge 2’de verilmistir.

Cizelge 2. SRAP markorlerine gore olusan temel bilegsen
eksenleri, 6zdegerler, agikladigi varyasyon ve

kiimitatif varyasyon
PC Ozdeger C::}ll(;zggﬂ 5;%1;12/1:)1:
eksenleri  (Eigenvalue) %) 6

1 61.84 65.79 65.79
2 5.65 6.01 71.81
3 3.59 3.82 75.64
4 2.48 2.64 78.28
5 1.52 1.61 79.90
6 1.49 1.58 81.49
! 1.29 1.38 82.87
8 1.12 1.20 84.07
9 1.04 1.10 85.18

SRAP markérleri kullanilarak olusturulan benzerlik
katsayilar1 Jaccard metodu kullanilarak hazirlanmustir.
Kofenetik korelasyon katsayisi (Cophentetic Correlation
Coefficient), r degeri (r=0.85, P<0.01) yiksek
bulunmus ve bu degerin kiimeleme analizinin benzerlik
katsayilarini  6nemli Olciide temsil ettigi kanisina
varilmigtir. Budak ve ark. (2004), manda otunda
(Bouteloua dactyloide) yapilan ¢alismada SRAP
analizleriyle elde edilen dendogram ve benzerlik indeksi
arasindaki kofenetik korelasyon katsayisi r=0.92
bulunmug ve aralarinda giicli bir iliskinin oldugu
belirlenmistir. Mohammadi ve Prassanna (2003), bu
katsayinin r=0.9 degerine esit ve bilyiik olmas1 halinde
ise benzerlik indeksleri ile elde edilen dendrogram
arasinda ¢ok yiiksek korelasyon oldugunu ve
dendrogramin benzerlik indeksini ¢ok iyi temsil ettigini
bildirmislerdir.

Bu calismada dendogramda olusan ana gruplarda
farkli bolgelerden alinan biber genotiplerinin bir arada
olduklar1 goriilmektedir. Benzer sekilde yapilan farkli
calismalarda olusan gruplarin cografik orijinlerden
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etkilenmeden olustuklar1 ve farkli cografik kosullardan
gelen genotiplerin ayni gruplar icerisinde yer aldiklar
belirtilmektedir (Geleta ve ark., 2005; Bozokalfa ve
Esiyok, 2011; Nsabiyera ve ark., 2013). Ayrica biber
aksesyonlarinda  ekocografik  kosullarin  genetik
yakinliga etkisinin oldugu vurgulanmis ve olusan
gruplarin toplanan genotiplerin cografik bdlgelerine
gore olusgtugu belirtilmistir (Toquica ve ark., 2003).
Yiiriitiilen ¢aligmada kullanilan SRAP markérleri ile
elde edilen dendogram incelendiginde  biber
genotiplerinde yiiksek polimorfizm orani elde edildigi
goriilmektedir. Benzer sekilde farkli tiirlere ait gen
havuzlarinin  genetik  yakinlik/uzaklik iliskilerinin
incelendigi c¢aligmalarda SRAP markorleri ile elde
edilen polimorfizmin yiiksek oldugu vurgulanmaktadir.
Yapilan ¢alismalarda polimorfizm oraninin tiirlere gore
farklilik gosterdigi ve diger markor sistemlerine gore
SRAP yontemi elde edilen poliformizm oraninin daha
yiiksek oldugu bildirilmektedir (Alghamdi ve ark.,
2012). Patlicanda yapilan c¢alismadan %56, farkli
Solanum tiirlerinin  kullanildig1 ¢alismadan %47.2
diizeyinde polimorfizm orani elde edilirken, Cucurbita
pepo ve Cucurbita moschata tiirlerinde polimorfizm
orani, sirastyla %66.2 ve %57 diizeyinde, bamyada ise
%350 polimorfizm orani elde edilmistir (Li ve ark., 2010,
Ferriol ve ark., 2003; Ferriol ve ark.,, 2004). Bu
baglamda SRAP analizlerinden elde edilen veriler ile
olusturulan dendogram incelendiginde genotiplerin %64
genetik benzerlik seviyesinde 4 ana grup altinda
toplandig1 goriilmiistiir (Sekil 1). Ilk ana grupta yurt
disindan temin edilen genotiplerin tamami ve ticari
gesitlerin biiyiikk ¢ogunlugu yer almistir. Nitekim Ortiz
ve ark. (2010) molekiiler markdrler ile belirledigi, 1slah
edilen tatli biber cesitleri ile ticari olarak yetistirilen
poplasyonlar arasindaki genetik ¢esitliligin ac1 biber
genotipleri arasindaki genetik c¢esitliligi oranla daha
diisiik oldugunu bildirmektedir. ilk ana grubu olusturan
alt gruplar incelendiginde 1 ve 14 numaral genotiplerin
%093 genetik benzerlik oranina sahip olduklari tespit
edilmistir. Caligmada yer alan bitkisel materyalin
biitiinii degerlendirildiginde birbirine yakin bolgelerden
aliman birgcok genotipin farkli genetik uzaklik
seviyelerinde olabildikleri belirlenmistir. Bu iki genotip
disinda yine birbirine %92 oraninda genetik yakinlik
gosteren Konya ve Antalya’dan temin edilen 67 ve 73
numaralt genotiplerin oldugu belirlenmistir. Bu iki
genotipin benzerlik oraninin yiiksek olmasiin nedeni
birbirine yakin bdlgelerden temin edilen genotiplerin
ekocografik kosullara adaptasyonlari sonucu genetik
olarak benzerlik oranlarmin artabilecegini soylemek
mimkiindiir. Bu baglamda genetik olarak goriilen
benzerlik ekocografik olarak da desteklenmektedir.
Diger yandan ilk ana grup igerisinde yer alan ¢ok farkli
ozelliklere sahip diger genotiplerin varligt da gen
havuzunun genisligine olumlu katk: saglamaktadir.
Ikinci ana grup igerisinde yer alan genotipler
incelendiginde 12 ve 26 numarali genotipler %92
seviyesinde genetik yakinlik gostermektedir. Yine ayni
grup igerisinde %90 oraninda genetik yakinliga sahip 2-

27 ve 5-31 numarali genotipler dikkati cekmektedir. Bu

genotiplerin bolgesel olarak yakinliklar
gozlenmektedir.

Ucgiincii ana grubu 33, 40 ve 41 numaralh
genotiplerin  olusturdugu goriilmektedir. Bu grup

igerisinde yer alan 40 ve 41 numarali genotipler, daha
once yapilan c¢alismada agro-morfolojik o6zellikleri
bakimindan goriilen varyasyonlar sonucu ayrimlanan iki
genotip olarak goriilmiistiir (Bozokalfa ve ark., 2009).
Buna karsin molekiiler teknikler ile yapilan genetik
yakinlik c¢aligmasinda ayni grupta yer almistir. Bu
grupta yer alan 33 numarali genotip ile 40 numarali
genotip agro-morfolojik o6zellikleri bakimindan daha
yakin degerlere sahip olsalar da molekiiler diizeyde
genetik yakinliklar1 incelendiginde 40 ve 41 numarali
genotipler %78 oraninda yakinlik gdstermistir. Buradan
hareketle populasyonlarin karakterizasyonunda agro-
morfolojik 6zelliklerin genetik temelli markdr sistemler
ile desteklenerek Kkullanilmasmin materyalin genetik
yapisinin ve genotipler arasindaki iligkilerin ortaya
konulmasinda olduk¢a etkili oldugu goriilmiistiir.
Biberde genetik cesitliligin ortaya konulmasi icin farkli
marker sistemleri kullanilmig SSR ydnteminin biber

aksesyonlari arasinda genetik gesitliligin  ortaya
konmasinda yiiksek polimorfizm gosterdigi ayrica
aksesyonlarin toplandigi lokasyonlara bagli olarak

gruplandig bildirilmektedir (Zhang ve ark., 2016).
Dordiincii ana grupta yer alan genotiplerin %73
genetik benzerlik diizeyinde iki alt grupta toplandigi
goriliirken bu alt gruplardan ilkini olusturan 20, 21 ve
22 numaralt genotiplerin yurtdigindan temin edilen
genotipler oldugu, 17 no’lu genotipin ise kandil dolma
biber ¢esidi oldugu belirlenmistir. Diger alt grubu
olusturan genotiplerden 65 ve 89 ile 74 ve 75 numarali
genotiplerin ise bu grupta yer alan diger genotiplere
gore genetik yakinlik diizeylerinin daha yiiksek
oldugunu séylemek miimkiin olmaktadir. Tarafimizdan
yiriitillen c¢aligmalarda adi gecen genotiplerin agro-
morfolojik karakterleri incelendiginde c¢iceklenme ve
meyve baglama zamani yoniinden genotiplerin aymn
ozellikleri gosterdigi belirlenmistir (Bozokalfa ve ark.,
2009, Bozokalfa ve Esiyok, 2011). Long ve ark. (2007)
farkli gevresel faktorlerde cigeklenme zaman ile ilgili
yapmis olduklart QTL (Kantitatif Karakter Lokusu)
calismasinda farkli ekolojilerde ¢iceklenme zamanini

kontrol eden farkli genler oldugunu ve farkh
populasyonlarin ~ aym1  ekolojilerde ciceklenme
zamanlarimin benzerlik gosterebileceklerini
vurgulamiglardir.

Faktor analizinden elde edilen veriler kullanilarak
gen havuzunda yer alan genotiplerin birbirleri ile
iligkileri iki boyutlu ve 1ii¢ boyutlu diizlemde
gosterilmistir (Sekil 2, 3). Bu diizlemler incelendiginde
genotiplerin birgogunun birbirlerine uzak olmasi mevcut
genotiplerin birbirinden genetik yonden c¢ok farkli
oldugunu gostermektedir. Ayrica genotiplerin genetik
yonden birbirlerinden uzak noktada yer almasi genetik
varyasyonun yiiksek olduguna igaret etmektedir.
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Sekil 1. SRAP markdr sonuglart kullanilarak “Jaccard” genetik uzakligina gére UPGMA (Unweighted Pair Group
Method with Aritmetic Mean) yontemi ile olusturulmus biber genotipleri benzerlik dendogrami

Nitekim elde ettigimiz bu yiiksek varyasyon gen
havuzu iizerine ge¢cmis yillarda yaptigimiz caligmalar
tarafindan ortaya konulan bilgileri desteklemektedir
(Bozokalfa ve ark., 2009). Incelenen gen havuzunu
olusturan genotiplerin dendogramda genetik ydnden
birbirinden ¢ok uzak gruplarda yer almasimin 1slah
acisindan bir avantaj oldugu bildirilmektedir (Aktas ve
ark., 2009). Genotipler arasinda seleksiyon kriterleri
yoniinden farklilik bulunmasi ebeveyn se¢imi agisindan
olduk¢a 6nemli oldugu bilinmektedir. Farkli gruplarda
yer alan ve 1slah hedefine gore istenen agromorfolojik
ozelliklere sahip genotipler veya hatlar segilerek biber
1slahinda basar1 sansi arttirtlabilir.

Tarafimizdan yiiriitilen caligmalarda mevcut gen
havuzunun agromorfolojik 6zellikleri belirlenerek biber
gen havuzunun yiiksek varyabiliteye sahip oldugunu
gostermistir. Biber genetik kaynaklarinda yer alan ve
iilkemizde yetistirilen farkli 6zelliklere sahip genotipler
arasinda antioksidan kapasitesi, fenolik madde ve C
vitamini agisindan yiiksek varyabilite belirlenirken bazi
cesitlerin incelenen icerik  yoniinden 1slah
programlarinda kullanilabilme sansinin yiiksek oldugu
bildirilmektedir (Frary ve ark., 2008). Keles ve ark.,
(2016) Alata biber 1slah programinda yer alan farkli
agronomik meyve Ozelliklerine sahip 52  biber
genotipinin toplam fenol ve total antioksidan aktivitesi
yoniinden ortaya ¢ikan varyabilitenin, genotiplerin farkli
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genetik Ozelliklerinden kaynaklandigi bildirilmis ve
antioksidan igerigi ile meyve ozellikleri (meyve sekli,
meyve et kalinligi, meyve uzunlugu, meyve capi)
arasinda yiiksek korelasyon belirlenmistir. Tiirkiye
biberin anavatani olmamasina karsin biberin Tiirkiye’ye
farkli donemlerde degisik kaynaklardan giris yaparak
farkli kitalara yayilmasinda {ilkemiz etkin rol
oynamistir. Uzun yillar siiregelen yetistirme donemi
icerisinde meydana gelen dogal seleksiyonlar, yaygin
iiretim alanlarinin farkli ekolojik kosullara sahip olmasi,
tilketici istekleri ve bolgelere gore degisebilen farklh

degerlendirme  sekilleri  dogrultusunda  fireticiler
tarafindan  uygulanan  seleksiyonlar  biber  gen
kaynaklarmin  varyabilitesinin  yiiksek  olmasim

saglamistir (Hausman ve ark., 2004; Bozokalfa ve ark.,
2009; Bozokalfa ve Esiyok, 2011; Zhang ve ark., 2016).

4. Sonug

Molekiiler diizeyde yapilan karekterizasyonun
morfolojik markoérler kullanilarak genotipler arasindaki
iliskiyi ve genetik ¢esitliligi destekledigini ve bu markor
sistemlerinin etkin bir sekilde amaca hizmet ettigini
gostermektedir. SRAP markor sisteminin biberde pek
fazla kullanilmamasma ragmen tarafimizdan yapilan
calismada yiiksek polimorfizm gostermesi bu markor
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Sekil 2. Biber genotipleri arsindaki iligkilerin temel bilesen analizinden elde edilen eksenler ile olusturulan iki
boyutlu diizlem

‘os2
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Sekil 3. Biber genotipleri arasindaki iligkilerin temel bilesen analizinden elde edilen eksenler ile olusturulan ii¢
boyutlu diizlem
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sisteminin biber ve diger Solanaceac familyasi
tirlerinde  basar1 ile kullanilabilecegini  ortaya
koymaktadir. Tiirkiye’nin farkli bolgelerinden toplanan
kavunlarin genetik cesitliliginin ve yabanci orjinli kavun
genotipleri ile akrabaliklarinin belirlenmesi amac ile
SSR, SRAP ve RAPD markoér sistemlerinin
karsilagtirildigt ¢aligmada, SRAP ve SSR markorlerinin
bitki 1slaht c¢aligmalart agisindan genetik ¢esitliligin
belirlenmesinde RAPD markér sistemine kiyasla yiliksek
polimorfizm sagladigi vurgulanmistir (Yildiz ve ark.,
2011). Sonu¢ olarak mevcut gen havuzunu olusturan

genotiplerin birbirine olan genetik
uzakliklarinin/yakinliklarinin -~ belirlenmesi  yaninda
farkli  kalite  ozelliklerinin  iyilestirilmesi  igin
yiiriitiilecek 1slah programlarinda melez

kombinasyonlarinin olusturulabilmesi agisindan biiyiik
onem tagimaktadir. Bu sayede c¢esit gelistirme
calismalarinda 1slah ¢aligmalarinin siiresinin kisaltilmasi
ve melezleme kombinasyonlarmin belirlenmesinde
dogru  programlarin  olusturulabilmesine  olanak
saglanacaktir.

Tesekkiir

Bu calisma E.U. Bilimsel Arastirma Projeleri Fonu
tarafindan 2009 ZRF 005 numarali proje kapsaminda
desteklenmistir. Genetik materyalin saglanmasinda
katkilarindan dolayr Ege Tarimsal Arastirma Enstitiisii
Gen Kaynaklart  Bagkanligina ve laboratuvar
imkanlarindan faydalandigimiz E.U. Tohum Teknoloji
Arastirma ve Uygulama Merkezine tesekkiir ederiz.

Kaynaklar

Andrews, J., 1999. The pepper trail: history and recipes from
around the world. Univ. North Texas Press, Denton,
Tex.

Aktas, H., Abak, K., Sensoy, S., 2009. Genetic diversity in
some Turkish pepper (Capsicum annuum L.) genotypes
revealed by AFLP analysis. African Journal of
Biotechnology. 8(18): 4378-7386.

Alghamdi, S.S., Al-Faifi, S.A., Migdadi, H.M., Khan M.Al.,
EL-Harty, EH., Ammar, M.H., 2012. Molecular
diversity assessment using sequence related amplified
polymorphism (SRAP) markers in Vicia faba L.
International Journal of Molecular Science. 13, 16457-
16471. doi: 10.3390/ijms131216457.

Apuya, N.R., Frazier, B.L., Keim, P., Jillroth, E., Lark, K.G.,
1988. Restriction fragment length polymorphisms as
genetic markers in soybean, Glycine max (L.) Merill.
Theoretical and Applied Genetics. 75: 889-901.

Bozokalfa, M.K., Esiyok, D., 2011. Evaluation of
morphological and agronomical characterization of
Turkish pepper accessions. International Journal of
Vegetable Science. 17: 115-135. doi:
10.1080/19315260.2010.516329

Bozokalfa, M.K., Esiyok, D., Turhan, K., 2009. Patterns of
phenotypic variation in a germplasm collection of

328

pepper (Capsicum annuum L.) from Turkey. Spanish
Journal of Agricultural Research, 7: 83-95.

Budak, H., Shearman, R.C., Parmaksiz, 1., Gaussoin, R.E.,
Riordan, T.P., Dweikat, 1., 2004. Molecular
characterization of buffalograss germplasm using
sequence-related amplified polymorphism markers.
Theoretical and Applied Genetics, 108:; 328-334.

Dias, J.S., Lima, M.B., Song, K.M., Monterio, A.A., Williams,
P.H., Osborn, T.C., 1992. Molecular taxonomy of
portuguese tronchuda cabbage and kale landraces using
nuclear RFLPs. Euphytica, 58: 221-229.

Dias, J.S., Monterio, A.A., Lima, M.B., 1993. Numerical
taxonomy of portuguese tronchuda cabbage and galega
kale landraces using morphological characters.
Euphytica, 69: 51-68.

Doyle, J.J., Doyle, J.L., 1990. Isolation of plant DNA from
fresh tissue. Focus., 12: 13-15.

Ender, M., Terpstra K., Kelly, J.D., 2008. Marker-assisted
selection for white mold resistance in common bean.
Molecular Breeding, 21: 149-157.

Escribano, M.R., Santalla, M., Casquero, P.A., De Ron, A.R.
,1998. Patterns of genetic diversity in landraces of
common bean (Phaseolus vulgaris L.) from Galicia.
Plant Breeding, 117: 49-56.

Esiyok, D., 2012. Kishk ve yazlik sebze yetistiriciligi. Meta
Basim, 404 s. Bornova/izmir.

Ferriol, M., Pico, B., Nuez, F., 2003. Genetic diversity of a
germplasm collection of Cucurbita pepo using SRAP
and AFLP markers. Theoretical and Applied Genetics,
107: 271-282.

Ferriol, M., Pico, B., Fernandez, P., Cordova, D., Nuez, F.,
2004. Molecular diversity of a germplasm collection of
squash (Cucurbita moschata) determined by SRAP and
AFLP markers. Crop Science, 44, 653-664.

Figdore, S.S., Kennard, W.C., Song, K.M., Slocum, M.K,,
Oshorn, T.C., 1988. Assessment of the degree of
restriction length polymorphism in Brassica. Theoretical
and Applied Genetics, 75: 833-940.

Frary, A, Kegeli, M.A, Okmen B, Sigva H.O, Yemenicioglu,
A., Doganlar, S., 2008. Water-soluble antioxidant
potential of Turkish pepper cultivars. HortScience.
43(3): 631-636.

Geleta, L.F., Labuschagne, M.T., Viljoen, C.D., 2005. Genetic
variability in pepper (Capsicum annuum L.) estimated
by morphological data and amplified fragment lenth
polymorphism markers. Biodiversity& Conservation,
14: 2361-2375.

Gepts, P., 1995. Genetic markers and core collections. In:
Hodgkin, T., Brown, A.H.D., Van Hintum, ThJ.L. &
Morales, E. AV. (Eds). Core Collections of Plant
Genetic Resources. Chichester, UK: John Wiley & Sons.
pp. 127-146.

Grisi, M.C., Blair, M.W., Gepts, P., Brondani, C., Pereira,
P.A., Brondani, R.P., 2007. Genetic mapping of a new
set of microsatellite markers in a reference common
bean (Phaseolus vulgaris) population BAT93 x Jalo
EEP558. Genetics and Molecular Research, 30: 691-

706.
Gulsen, O., Shearman, R.C., Heng-Moss, T.M., Mutlu, N.,
Lee, DJ. Sarath, G., 2007. Peroxidase gene

polymorphism in buffalograss and other grasses. Crop
Science Society of America, 47: 767-772.



Bozokalfa ve ark. / Anadolu Tarim Bilim. Derg. / Anadolu J Agr Sci 32 (2017) 321-329

Haussmann, B.l.G, Parzies, H.K. Presterl T, Susic, Z.,
Miedaner, T. 2004. Plant genetic resources in crop
improvement. Plant Genetic Resources, 2(1): 3-21.

Keles, D., Ozgen, S., Saracoglu, O., Ata, A., Ozgen, M., 2016.
Antioksidant potential of turkish pepper (Capsicum
annuum L.) genotypes at two different maturity stage.
Turkish Journal of Agriculture and Forestry, 40: 542-
551.

Koutita, O., Tertivanidis, K., Koutsos, T.V., Koutsika-
Sotiriou, M., Skaracisi, G.N., 2005. Genetic diversity in
four cabbage populations based on random amplified
polymorphic DNA markers. Journal of Agricultural
Science, 143: 377-384.

Lefebvre, V., Palloix, A., Rives, M., 1993. Nuclear RFLP
between pepper cultivars (Capsicum annuum L.).
Euphytica, 71: 189-199.

Li, G., Quiros, C.F., 2001. Sequence-related amplified
polymorphism (SRAP), a new marker system based on a
simple PCR reaction: its application to mapping and
gene tagging in brassica. Theoretical and Applied
Genetics, 103: 455-461.

Li, H., Chen, H., Zhuang, T., Chen, J., 2010. Analysis of
genetic variation in eggplant and related Solanum
species using Sequence-Related Amplified
Polymorphism markers. Scientia Horticulturae. 125, 19-
24,

Long, Y., Shi, J., Qiu, D., Li, R., Zhang, C., Wang, J., Hou, J.,
Zhao, J., Shi, L., Beom-Seok, P., Choi, S.R., Lim, Y.P.,
Meng, J., 2007. Flowering time quantitative trait loci
analysis of oilseed brassica in multiple environments
and genome wide alignment with arabidopsis. Genetics,
17(4): 2433-2444.

Miller, J.C., Tanksley, S.D., 1989. RFLP analysis of
polygenetic relationships and genetic variation in the
genus Lycopersicon. Theoretical and Applied Genetics,
80: 437-448.

Mohammadi, S.A., Prassanna, B.M., 2003. Analysis of genetic
diversity in crop plants-salient statistical tools and
considerations. Crop Science Society of America, 43,

1235-1248.
Nsabiyera, V., Logose, M., Ochwo-Ssemakula, M.,
Sseruwagi, P., Gibson, P., Ojiewo, C. 2013.

Morphological characterization of local and exotic hot

pepper (Capsicum annuum L.) collections in Uganda.
Bioremediation Biodiversity and Bioavailability, 7(1):
22-32.

Ortiz, R.F., De la Flor, D., Alvarado, G., Crossa, J., 2010.
Classifying vegetable genetic resources-A case study
with domesticated Capsicum spp. Scientia Horticulturae,
126: 186-191. doi: 10.1016/j.scienta.2010.07.007.

Papa, R., Gepts, P., 2003. Asymmetry of gene flow and
differential geographical structure of molecular diversity
in wild and domesticated common bean (Phaseolus
vulgaris L.) from mesoamerica. Theoretical and Applied
Genetics, 106(2): 239-250.

Rego, E.R., Nascimento, M.F., Nascimento, N.F.F., Santos,
R.M.C., Fortunato, F.L.G., Rego, M.M., 2012. Testing
methods for producing self-pollinated fruits in
ornamental peppers. Horticultura Brasileira, 30: 669-
672.

Smith, J.S.C., Smith, O.S., 1989. The description and
assessment of distances between inbred lines of maize:
the utility of morphological, biochemical and genetic
descriptors and a scheme for the testing of
distinctiveness between inbred lines. Maydica, 34: 151-
161.

Souza, E., Sorrells, M.E., 1991. Genetic relationships among
70 North American oat cultivars: cluster analysis using
quantitative morphological characters. Crop Science
Society of America, 31, 599-605.

Toquica S.P., Rodriguez, F., Martinez, E., Duque, M.C.,
Tohme, J., 2003. Molecular characterization by AFLPs
of Capsicum germplasm from the amazon department in
colombia, characterization by AFLPs of Capsicum.
Genetic Resources and Crop Evolution, 50: 639-647.

Yildiz, M., Ekbig, E., Keles, D., Sensoy, S., Abak, K., 2011.
Use of ISSR, SRAP, and RAPD markers to assess
genetic  diversity in  Turkish melons. Scientia
Horticulturae, 130: 349-353.

Zhang, X.M., Zhang, Z.H., Gu, X.Z., Mao, S.L., Li, X.X,,
Chadceuf, J., Palloix, A.,, Wang, L.H., Zhang, B.X.,
2016. Genetic diversity of pepper (Capsicum spp.)
germplasm resources in China reflects selection for
cultivar types and spatial distribution. Journal of
Integrative Agriculture, 15(9): 1991-2001.

329



