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GIRIS

Kiraz (Prunus avium L.), Rosaceaec familyasinin Prunoideae alt
familyasinin Prunus cinsine dahildir. Prunus cinsinde poliploidi yaygin olsa
da, kiraz diploid bir yapiya sahiptir ve kromozom sayisi 2n = 2x = 16'dir
(Hedrick, 1915; Tavaud ve digerleri, 2004). Kirazin anavatant Kuzeydogu
Anadolu, Hazar Denizi ve Giiney Kafkasya arasindaki bolge oldugu
bildirilmistir (Ozbek 1978; Kiiden ve digerleri, 2022). Bu gen merkezlerinden
doguya ve batiya insan ve kuslar yardimiyla yayilmis, prehistorik ¢aglarda ise
kalntilar1  Yunanistan ve Isvicre'de bulunmustur. Avrupa'da ilk kez
yetistirildigine dair kayitlar ise, P. avium'un sadece meyve olarak degil, ayni
zamanda Yunanistan'da mobilya iiretiminde ahsap agaci olarak da kullanildig:
bilinmektedir (lezzoni ve digerleri 1990). Kirazin kiiltiir formlari, Romalilar
tarafindan Akdeniz bolgesine yayilmistir, ancak Orta ve Kuzey Avrupa'ya
tath kirazin varisi ¢ok daha sonradir. Kirazlar, on dokuzuncu yiizyilda
Amerika'ya gotliriilmiistiir (Brown ve digerleri 1996; Gharaghani ve Solhjoo,
2021). Ulkemizde yabani olarak Kuzey Anadolu'da ve Toros'larda yaygin
olarak rastlanmaktadir.

Ulkemizde meyve yetistiriciliginde 6nemli yeri olan sert cekirdekli
meyve tiirlerinden biridir. Ozellikle ilkbaharda meyve cesitlerinin az oldugu
bir donemde pazara cikan kiraz meyveleri, giizel rengi ve kendine 06zgii
tadiyla insanlar tarafindan keyifle tiiketilmektedir (Hepaksoy ve Celik, 2021).
Kiraz yetistiriciligi bugiin, Diinyanin 1liman iklim kusaginda yer alan bir¢ok
iilkesine yayilmis durumdadir.

Kiraz meyveleri genellikle sofralik olarak tercih edilir. Konserve
endiistrisindeki degerlendirme orani, diger bazi meyvelere kiyasla daha
diistiktiir. Ayrica, kirazlar pastalarin siislenmesinde de kullanilir. Ayni
zamanda ¢igeklerinden cesitli kimyasal maddeler elde edilebilir (Vursavus ve
digerleri, 2006). Ilkbaharda renkli cigekleriyle gz kamastiran kiraz agaclari,
sofralarimiz1 siisleyen lezzetli meyveleriyle one cikar; ayni zamanda idrar1
alkaliye doniistiirme 6zelligi ve bobrek sagligini destekleyen potasyum tuzlari
iceren meyve saplariyla, saghigimmizi olumlu yonde etkiler. Kiraz meyvesi,
diigiikk kalorili icerige sahip, yiiksek miktarda Onemli besin ve biyoaktif
bilesenler igeren besleyici bir gidadir; bunlar arasinda lif, polifenoller,
karotenoidler, C vitamini ve potasyum bulunmaktadir. Kiraz antosiyanince
cok zengin bir bitkidir. Antosiyaninlerin yiiksek antioksidan o&zelligi
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gosterdigi calismalarda ispatlanmistir (Zarifikhosroshahi ve Giiney, 2022).
Ayrica, kirazlar triptofan, serotonin ve melatonin acisindan da zengin bir
kaynaktir (Kelley ve digerleri, 2018; Yener ve Altuntas, 2021).

Atatiirk Bahge Bitkileri Merkez Arastirma Enstitiisii tarafindan 1990
yilinda tescillenen ve Avrupa’da 'Tiirk Kirazi' olarak bilinen '0900 Ziraat'
¢esidi, Uretimimizin hemen hemen tamami olusturmaktadir. Son yillarda
yetistiriciler tarafindan Sweet Heart, Celeste, Kordia, Regina, Sunburst,
Summit gibi baz1 kiraz gesitlerinin kullanimi1 yaygimlasmaktadir (Kiiden ve
digerleri, 2022; Arnsoy ve Kaplan, 2022). Kiraz ¢esitlerinin ¢ok biiyiik
cogunlugu kendiyle uyusmazhik gosterir. Aynca gesitler arasinda birbiriyle
uyusmazhk da cok yaygmdir (Ozgagiran ve digerleri., 2003). '0900 Ziraat'
gesidimizinde kendine uyusmaz olusu ve her yil diizenli iiriin alinamamasi
gibi istenmeyen Ozellikler, diinya piyasalarindaki rekabet giiciinii olumsuz
etkileyen faktorler arasinda yer almaktadir. Bu durum, iilkemizde kiraz
iiretiminde ve ihracatinda dalgalanmalara sebep olmaktadir. Bu baglamda,
iilkemizin kiraz iiretim ve ticareti i¢in oldukca 6nemli olan, kararli verimlilik,
kendi kendine verimlilik ve yiiksek kalitede meyve tasiyan kiraz ¢esitlerinin
1slah edilmesi gereklidir (Kaska, 2019).

Meyvecilikte yapilan 1slah g¢aligmalari, uzun yillar siiren ve yiiksek
maliyetli olan ¢aligmalardir ve bir ¢esidin basarisi genellikle pazardaki kabul
ve yayginligina baglhidir. Diinya genelinde kiraz 1slah ¢aligmalarinin hedefleri
zaman ve kosullara gore degisebilse de, basarili 1slah programlarinda cesidin
ticari bagarisiyla dogru orantilidir. Kiraz 1slahmin temel hedefleri, verimli,
erken veya ge¢ olgunlasan, genis iklim kosullarina uyumlu, yiiksek meyve
kalitesi, depolama ve tasima dayaniklilig1, istenilen meyve biiytikligii ve sekli
ile donemsel uyumu igeren, meyve rengi, meyve eti sertligi, tat-aroma, meyve
catlamasina hassasiyeti, kendine uyusma, zararli ve hastaliklara dayaniklilik
gosteren cesitler elde etmektir. Bu amagclar, tarim verimliligini artirmak,
iireticilere daha saglikli ve dayanikl {iriinler sunmak ve tiiketicilere gesitli ve
kaliteli meyve secenekleri saglamak icin 1slah ¢alismalariin odak noktalarini
olusturur (Kaska, 2019; Demirtas ve Yildirim, 2021; Kiiden ve digerleri,
2022). 1970'lerden sonra artan islah calismalariyla birlikte; hastaliklara ve
degisen iklim kosullarina dayaniklilik, kendi kendine tozlanan, yliksek
verimli, iri meyveli ve bodur cesitlerin gelistirilmesi, 6zellikle bodur ve klon

anaclarin iretilmesiyle kiraz, tireticiler i¢in karli bir meyve tiirii haline gelmis
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ve hatta glinlimiizde anlagmali ¢ift¢ilik sistemleriyle bir yatirim araci olarak
kullanilmaktadir (Ozbek, 1978; Webster ve Looney, 1996).

Islah ¢aligmalarinda genellikle hem besin degeri hem de endiistriyel
kullanim igin istenilen ozellikleri artirmay1 hedefler. Bu kapsamda, bitkisel
yaglarin kalitesini, miktarin1 ve ¢esitliligini artirmak amaciyla biyokimyasal
calismalarda revagtadir (Zarifikhosroshahi ve digerleri, 2022a, 2022b; Alp ve
digerleri, 2022). Giiniimiizde morfolojik ve biyokimyasal ¢alismalarin yan
isira, 1slah  galismalarinda  biyoteknolojik yontemlerde yaygin olarak
kullanilmaktadir (Giiney, 2019; Giiney ve digerleri, 2020; Giiney, 2023).
Gilintimiizde bir¢ok meyve tiiriinde (antepfistigi, badem, ceviz, elma, vb.),
meyve iretimini artirmak, meyve kalitesini iyilestirmek, hastaliklara ve
zararlilara kars1 diren¢ kazanmasina yardimec1 olmak amaciyla biyoteknolojik
yontemler kullanilmaktadir (Guney ve digerleri, 2019, 2021a ve 2021b;
Paizila ve digerleri, 2022; Kafkas ve digerleri, 2023). Bu bélim, Kiraz
islahinda kullanilan molekiiler markorler ve genetik gelismeler hakkinda
genel bir bilgi vermeyi amaglamigtir.

1. KIRAZDA MUTASYON ISLAHI VE GENETIK

TEKNIKLERLE KiRAZ CESIT GELISTIRME

Mutasyon, yasayan hiicrelerde genetik ayrilma veya rekombinasyonla
olmayan ani ve kalitsal bir DNA degisikligidir. Mutasyon 1slahi, bu genetik
degisikliklerin bilingli olarak bitki 1slahinda kullanilmasidir. Bu yontem,
seckin cesitlerdeki kusurlar1 iyilestirme avantajima sahiptir, ancak agronomik
ve Kkalite oOzelliklerini  kaybetmez. Tohumlu olmayan bitkilerin
gelistirilmesinde ana alternatif olarak one c¢ikmaktadir. Avrupa'da temel
mutasyon arastirmasinin  Uriini  olan mutasyonlu ¢esitlerin  serbest
birakilmasindan bu yana, mutasyon islah1 bitki 1slahinda yer bulmustur.
Mutasyon indiiksiyon metodolojileri gelistirilmis ve yeni mutajenik ajanlar
arastirilmugtir. /n vitro tekniklerin gelisimi, mutasyon 1slahinm verimliligini
artirmigtir. Mutant tarama, ters genetik yaklasimlarla devrim niteliginde
degisikliklere ugramistir. Bu nedenle, mutasyon tekniklerinin molekiiler
yaklagimlarla entegrasyonu, modern bitki 1slahina heyecan verici firsatlar
sunmaktadir (Pathirana, 2011; Galatali ve digerleri, 2023).

Herman Nilsson-Ehle ve Hugo de Vries, bitki 1slahinda 6nemli bir
doniim noktasi olan ‘Mutasyon Islah1i’ teorisinin gelisiminde etkili olan iki
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onemli bilim insanidir. Nilsson-Ehle, 1908'de ortaya attig1 bu teori ile genetik
yapilardaki kalici ani degisikliklerin, yani mutasyonlarin bitki 1slahinda
kullanilmasinin temelini atmistir. Ozellikle dogal somatik mutasyonlarm yani
sira yapay mutasyonlarin da bitki 1slahindaki potansiyelini vurgulamistir. Bu
teori, bitki islahinda genetik varyasyonu hizlandirarak istenen ozelliklere
sahip bitkilerin daha etkili bir sekilde gelistirilmesine olanak tanimistir. Diger
yandan Hugo de Vries, 1901 yilinda yayimladigi "Mutasyon Teorisi" adli
eseri ile genetik degisikliklerin evrimsel siirecteki roliinii vurgulamigtir. De
Vries'in ¢aligmalari, genetik evrim konusunda yeni bir perspektif sunmus ve
dogal seleksiyonun yani sira mutasyonlarin da evrimin temel taglarindan biri
oldugunu 6ne siirmiistiir (Allen, 1969; Akerberg, 1986; Stamhuis ve digerleri,
1999). Bu iki arastirmacinin katkilari, bitki 1slah1 ve evrimsel genetik
alanlarinda 6nemli bir ilerleme saglamistir. Hugo de Vries, 1904 yilinda
rontgen 1ginlarinin  yapay mutasyonlarin olusturulmasinda kullanimini
Onermistir. Bu fikirden 25 yil sonra, 1927'de yapay mutasyonlarin bitki
1slahinda kullanilmasi bir yontem olarak kabul edildi. Meyvecilikte mutasyon
caligmalart 1930'larda X 1sinlariyla baglamis olup, ilk olumlu sonuglar elmada
1950'lerde X ve Co%® uygulamalariyla elde edilmistir.

Wilde ve digerleri (2012) calsmalarinda, yeni 6zellikler gelistirmek
amaciyla bahge bitkilerinde hedefe yonelik mutasyon yetistirme yontemini ele
almaktadir. Bu yaklagim, belirli genlerde dogal veya indiiklenmis
mutasyonlar1 tanimlama ve kullanma siirecini igerir ki bu, transgenik
teknolojiye kiyasla daha ekonomik olabilir. Bahge bitkilerinde, hedefe yonelik
mutasyon yetistirme uygulamalarinda, iiriinlerde uzun raf émrii, gelistirilmis
nigasta kalitesi ve viriis direnci gibi 6zelliklerin gelistirilmesi de dahil olmak
tizere ilerlemeler kaydedildiginden bahsedilmistir. Genetik tarama ve genom
sekansinda yasanan ilerlemeler, aday gen polimorfizmlerinden tiiretilen
istenen Ozelliklere sahip g¢esitlerin  gelistirilmesinde kritik bir rol
oynamaktadir. TILLING (Genomda Indiiklenmis Lokal Lezyonlarm
Belirtilmesi), sekanslama ve EcoTILLING gibi cesitli genetik teknikler,
meyve kalitesi, virlis direnci, nigasta kalitesi ve ¢igek morfolojisi gibi
ozellikler i¢in aday genleri belirlemede kullanilmaktadir. 30'dan fazla bitki
tirtiniin genomu sekanslanmig ve HRM ve TILLING gibi genetik tarama
yontemleri, bitki genlerinde dizi varyasyonunu belirlemede kullanilmistir.
Calisgma, EMS mutajenize edilmis bahge bitkilerinin genetik taramasini
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yapmig ve EMS'nin genellikle kodlanmig proteinleri degistirebilen tek
niikleotid polimorfizmlerine (SNP'ler) neden oldugunu bulmustur. Aday gen
polimorfizmlerine dayali markor destekli segimin, ¢esit gelistirmeyi
kolaylastirmak i¢in Onerildigi belirtilmistir. Dokular kiiltiirii ve {iretim
kombinasyonu, hedefe yonelik mutasyon yetistirmenin bir sonucu olarak
gelistirilmis 6zelliklere sahip bitkilerin gelistirilmesinde basarili olmustur. Bu
Ornekler arasinda domateslerde uzun raf 6mrii, kavun ve biberlerde viris
direnci, patateslerde nisasta ve yag iceriginde degisiklikler bulunmaktadir.
Cinko parmak niikleazlari, meganiikleazlar ve yiiksek-throughput sekanslama
ile birlestirilen oligoniikleotidler gibi teknikler, hortikiiltiir bitkilerinde allel
cesitliligini tespit etmek icin kullanilmaktadir. Zorluklar, model olmayan
sistemlerde varyant genotiplerinin tespiti konusunda devam etmektedir.
Ayrica, caligsmalarinda bitkilerde fonksiyonel genomik igin heteroduplex
analizi, yliksek-throughput teknikleri, SNP kesfi, ters genetik ve TILLING ve
EcoTilling tekniklerinin optimizasyonu gibi konularda kullanilan yoéntemleri
tartismaktadir. Bu teknikler, gen fonksiyonunu, genetik varyasyonu incelemek
ve iirlin gelistirme stratejilerini uygulamak i¢in kullanilmaktadir.

Chen ve digerleri (2023) c¢alismalarinda, kiraz meyvelerinin
renklendirme mekanizmasini anlamak icin ¢oklu omiks analizi gergeklestirdi.
Analiz, sar1 "Bing Hu" ve koyu kirmizi "Hong Deng" kirazlar arasindaki renk
degisiminde rol oynayan farkli metabolitleri ve genleri tanimladi. Hesperetin,
rutin ve kuersetin gibi toplamda 12 flavonoid farkli metabolit ve PAL, CHS,
FLS ve DFR gibi 18 farkli yapisal gen tanimladi. "Bing Hu" tath kiraz
meyvelerinin renk degisiminin ikinci asamasi (yesilden saritya) icin olasi
o6nemli diizenleyici genler SBP, bHLH, WD40 ve bZIP olarak tanimlandi ve
bunlar hesperetin ve naringenin gibi flavonoidlerin birikimini diizenledi.
Ayrica, her iki meyvede renk degisiminin ii¢lincli agamasindaki (saridan koyu
kirmiziya) muhtemel Onemli rolleri tanimlayan anahtar transkripsiyon
faktorleri, baslica MYB, bHLH, AP2 ve WRKY olarak belirlendi. Bu ¢alisma,
sart ve koyu kirmizi tath kirazlar arasindaki meyve renklendirme
degisiklikleri konusunda yeni perspektifler sunarken, anahtar metabolitlerin
ve farkli genlerin analizi, gelecekteki renk gelistirme ve 1slah programlari igin
molekiiler bir temel saglar. Flavonoidlerin meyve rengini belirlemede 6nemli
bilesenler oldugu bulundu. Calisma, tatli kirazlardaki renklendirme siireci
hakkinda degerli bilgiler sunmaktadir.
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Mutasyon 1slahi kullanilarak kirazda gesit 1slahi galismalart tilkemizde
basariyla yapilmaktadir (Kunter ve digerleri, 2009 ve 2012). Kunter ve
digerleri (2009), '0900 Ziraat' kiraz cesidini gelistirmek amaciyla mutasyon
1slahi teknigini kullanmiglardir. Bu kapsamda, 2000 yilinda as1 gozleri 25, 30,
35, 40, 45, 50, 55 ve 60 Gy dozlarda kobalt 60 (Co®%) kaynag: ile
isilanmigtir. Geng fidanlarda yapilan 6lglim ve hesaplamalar sonucunda etkili
mutasyon dozu 33,75 Gy, mutasyon frekansi ise %4,1 olarak belirlenmistir.
Agaglarda gergeklestirilen pomolojik caligmalar neticesinde meyve agirligi
(g), sap uzunlugu (cm), meyve uzunlugu (g), tohum agirhgt (g), suda
eriyebilir kuru madde orani ve ¢atlama orani (%) belirlenmistir. Elde edilen
verilere gore, 371 mutant agactan bodur, yar1 bodur, yiiksek verimli ve
catlamaya dayanikli 8 mutant ¢esit aday1 se¢ilmis ve ileri gézlemler i¢in yeni
bir plantasyon olusturulmustur. Bu c¢alisma, mutasyon 1slahi teknigiyle
meyvecilik alaninda yeni ¢esitler gelistirilmesine temel olusturacak
niteliktedir ve tescile esas ileri gozlem plantasyonlarinin olusturulmasini
saglamustir.

Ulkemizde melezleme 1slahi ile Kirazda yeni cesit gelistirme calismalar
devam etmektedir (Kaska, 2019). Egirdir Meyvecilik Arastirma Enstitiisii
tarafindan '0900 Ziraat' ¢esidi uygulanan 1999 yilinda baslatilan klon
seleksiyonu ¢alismalar1 sonucunda '4218' no’lu klon 'Davraz' ismiyle 2011
yilinda tescil ettirilmistir. 2014'te Atatiirk Bahge Bitkileri Merkez Arastirma
Enstitiisii tarafindan timitvar iki mutant '‘Aldamla’ ve 'Burak’ ¢esitleri, 2022'de
ise 'Baldamla’ ¢esitleri tescil edilmistir.

2. KIRAZLARDA S-ALLEL UYUSMAZLIGI VE

GENETIK CESITLILIK

Kirazlar kendine ve karsilikli uyusmazdir, bu durum tiretim programlari
araciligiyla yeni gesitlerin gelistirilmesinde énemli sonuglar dogurur. Dogal
popiilasyonlarda kendi kendine uyusmazlik, gen akisi ve genetik gesitlilik
iizerinde Onemli bir etkiye sahip olan O6nemli bir faktordiir. Farkh
popiilasyonlardaki degiskenlik calismalari, dengeleme sec¢imi dahil olmak
tizere farkli se¢im  siireglerinin  S-lokusundaki alel frekanslarimi
sekillendirdigini, ayn1 zamanda popiilasyonlar arasinda yiiksek diizeyde gen
akist oldugunu ortaya koymustur (Schueler ve digerleri, 2006). Mariette ve
digerleri  (2010) kendi kendine uyusmazlik alellerinin  gesitliligi
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caligmalarinda, kiiltiire alma ve tretim kisitlayici faktorii sirasiyla %20 ve
%30 olarak Olgmiis, toplam kisitlayic1 faktorii S-lokusunda %50 olarak
belirlemistir.

Kirazlarda, kendine ve karsilikli uyusmazligin (grup uyusmazligi)
varligt uzun bir siiredir bilinmektedir (Ozgagiran ve digerleri, 2003).
Kirazlarda ortaya ¢ikan gametofitik uyusmazlik, ¢cok sayida alleli iceren
(multiple) tek bir gen tarafindan kontrol edilir (Ozgagiran ve digerleri, 2005).
Bu uyusmazhigi yoneten genlere ise S-allel genleri denir.

Kirazlarin meyveye yatma siiresi uzundur Ve arazi sonuglart da
fizyolojik ve cevresel etkilere bagl olarak degiskenlik gosterebilir, bu da tam
uyusan ve yari uyusan melezleme kombinasyonlari arasinda kesin bir ayrim
yapmay1 zorlagtirabilir. Kendine uyusmazli§in belirlenmesinde, S-RNase
enzimleri ve DNA amplifikasyonu temelli molekiiler yontemler gelistirilmigtir
(Tsukamoto ve digerleri, 2008a, 2008b; Demirtas ve Yildirim, 2021).
Molekiiler teknikler, gesitlerin karsilikli uyusmazlik gruplarmi belirlemede
rutin olarak kullanilmaktadir (Schuster, 2017).

Yamane ve digerleri (2003) ¢alismalarinda, Prunus cerasus ve P. avium
adl iki kiraz tiiriinde, S-RNase geni ile yakindan iligkili yeni bir gen olan Pa-
SFB'nin kesfini tanimlamaktadir. Bu gen 6zellikle polende ifade edilir ve dizi
polimorfizmasi gosterir. Arastirmacilar, Pa-SFB'nin Prunus'ta gametofit
kendine uyusmazligin erkek belirleyeni igin potansiyel bir aday olabilecegini
one siirmektedir. Calisma ayni zamanda her iki tiirdeki kendine uyusmazlik
tepkileri ve S-RNase igin paylasilan bir gen arasindaki benzerligi
tartigmaktadir. Calismada kullanilan yontemler arasinda ¢cDNA sentezi, PCR
analizi, genomik DNA analizi, RACE, klonlama ve ekspresyon analizi
bulunmaktadir. Calisma, Prunus'taki kendine uyusmazlik F-box proteinini
tamimlamaya ve analiz etmeye odaklanmistir. Ayrica bu caligmada, tath
kirazda bir S-haplotype 6zel F-box proteinini kodlayan Pa-SFB adli baska bir
gen de klonlanmis ve dizilenmigtir. Pa-SFB geni, S-locus bolgesinde S-RNase
geni ile fiziksel olarak baglantih ve badem SFB'lerine benzerlik
gostermektedir. Ekspresyon analizi, Pa-SFB'nin tatl kirazin polen tanelerinde
ozellikle ifade edildigini gosterdi. Calisma, SFB geni tarafindan kodlanan F-
box proteininin, yabanci olmayan S-RNase'lerin  taninmasi  ve
parcalanmasinda rol oynayabilecegini One siirmektedir. Sonuglar, kendine
uyusmazlikta polen-pistil tanima inhibisyon modelini desteklemektedir.
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Gametofitik kendine uyumsuzluk sergileyen bitki popiilasyonlarinda,
nadir S alellerine sahip bireylerin, daha yaygin alellere sahip bireylere gore
iireme avantajina sahip olma olasilig1 yiiksektir. Bu nedenle, bireylerin
kendine uyusmazlik haplotipinin belirlenmesi, genetik ¢aligmalar ve bilgili
yOnetim stratejileri gelistirmek icin esastir. Vaughan ve digerleri (2008)
calismalarinda, kirazda (Prunus avium L.) tanimlanan alti yeni S alelini
karakterize etmektedir. Yakin zamanda dikilen ormanlik alandaki bireylerin S
genotipini belirlemek i¢in, S-RNase geni ile iligkili intronlarin uzunluk
polimorfizmleri ve polen SFB geni kullanilarak alt1 S intron profili ortaya
¢ikardilar ve bunlar, bilinen S alellerine uymayan S27'den S32'ye kadar
olanlar belirlenmistir. Yeni S intron profilleri ile iligskilendirilmis S-RNase
alellerini izole etmek icin sinyal peptidi ve C5 bolgeleri i¢in kodon igeren S-
RNase sekansina sahip ortak primerler kullanildi. Yeni alellere ait proteinler,
stil oziitlerinden izoelektrik odaklamayla ayrildi ve pl degerleri belirlendi.
Yeni izole edilen alellerin ¢ikarilmis amino asit dizisi ile veritabanlarindaki
diger kiraz S-RNase dizileri arasindaki benzerlik %40 ila %86 arasinda
degismektedir. SFB intronlar1 i¢in amplifikasyon friinleri 172 ila 208 bp
arasinda degismektedir. Pozitif secilime maruz kalan yeni dizi bdlgeleri
tanimland1 ve PS3 bolgesinin énemi pekistirildi. P. avium S-RNase'ler igin
S10 ve S13 arasindaki ve ilgili SFB alelleri arasindaki filogenetik iligki, bu iki
genin alel oOzelliklerinin  birlikte evrimlestigini  gosterebilir.  Kiraz
popiilasyonlarinda S alellerinin dagilimi ve frekansi ekolojik 6neme sahiptir
ve genetik cesitliligi etkiler. Bu arastirma, kiraz agaclarinin genetik cesitliligi
ve lireme basarisini anlamamiza katkida bulunmaktadir.

Schuster (2012) ¢alismasinda, kiraz gesitlerinin kendine uyusmazligimi
ve verimliliklerini belirleyen genetik faktorleri aragtirmaktadir. Farkli
molekiiler yontemler, tatli kirazlarin S-allel'lerini tanimlamak ve S-
genotiplerini belirlemek igin gelistirilmistir. Calisma, 734 tath kiraz ¢esidinde
toplamda 18 S-allel tespit etmis ve bunlar1 47 uyusmazlik grubuna kategorize
etmistir. Bu bilgi, bah¢e planlamasi, hibridleme ve genetik markor kullanimi
icin degerlidir. Bagka bir calisma, farkli bolgelerden tatli kiraz ¢esitleri
tizerindeki S-allel'lerine odaklanmis ve 11 farkli alleli tanimlamistir. 51 tath
kiraz erisimine ait S-genotipleri belirlenmis ve 18 farkli S-allel ile toplamda
62 S-genotipi agiklanmistir. Bu ¢alisma ayni zamanda 'Ermstaler I' ¢esidini
evrensel bir tozlayici olarak siniflandirmis ve kendine uygun genotipleri
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tamimlamistir. Kiraz gesitlerinde en yaygim S-allel S'dir. Ayrica, uyumluluk
gruplarina, kdkenlerine ve ebeveyn bilgilerine gore siralanan kiraz ¢esitlerinin
bir listesi bulunmaktadir. Ayrica, kiraz agaclarinin genetik uyumlulugunu
inceleyen c¢alismalarin bir pargasi olarak S-allel'lerinin tanimlanmasi, S-allel
genotiplerinin belirlenmesi ve alel spesifik PCR tespit ydntemlerinin
gelistirilmesi de ele alimmistir. Bu galismalar, kiraz gesitlerinin genetik temeli
ve 1slah1 konusundaki anlayiga katki saglamaktadir.

Cmejlova ve digerleri (2023) ¢alismalarinda, kirazlarda kendine (kars1)
uyumlu allel tespiti i¢in yeni bir reaksiyon testini tartismaktadir. Bu test, tek
bir PCR c¢aligmasinda birden fazla allel ve promotdr varyantinin
tanimlanmasina olanak taniyor, bu da rutin teshisler ve molekiiler markor
destekli 1slah i¢in kullanish kiliyor. Calisma ayrica tath kiraz ¢esitlerinde daha
once bilinmeyen bir S-alleli ve MGST promotériiniin yeni bir varyantini
kesfetti. Test, tatli kirazlarda S-allel tespiti i¢in daha etkili ve pratik bir

yontem sunmaktadir.

3. KIRAZDA SSR MOLEKULER MARKOR

CALISMALARI

Molekiiler markorler, meyve 1slahinda 6nemli araclar haline gelmis ve
cesitli bitki tiirlerinde ekonomik ag¢idan 6nemli 6zelliklerin genetik ve kalitimi
hakkinda degerli bilgiler saglamistir. Bu markérler, 1slah siiresini kisaltmis ve
daha yiiksek kaliteli ve verimli meyve cesitlerinin gelisimini desteklemistir.
RFLP (Restriksiyon Fragment Uzunluk Polimorfizmi), RAPD (Rastgele
Amplifikasyon Polimorfizmi), SSR (Basit Dizi Tekrarlar1), SRAP (Baz Dizisi
[liskilendirimis Cogaltilmis Polimorfizim) ve AFLP (Amplifiye Fragment
Uzunluk Polimorfizmi) gibi farkli molekiiler markor tiirleri, genetik materyali
analiz etmek ve bireyler arasindaki genetik farkliliklar1 belirlemek icin
kullanilir. Bu markérler, bir bitki popiilasyonundaki farkli genotipler
arasindaki genetik yap1 ve iliskileri belirlemede kullanilmaktadir. Genotip
tanimlama, sistematigi ve karakterizasyonu, genetik haritalama, se¢im ve
genetik kaynaklarin tanimlanmasi ve korunmasi dahil olmak iizere meyve
yetistiriciliginde ¢esitli uygulamalara sahiptirler. Molekiiler markdorler, farkli
meyve cesitleri arasindaki genetik farkliliklart ve benzerlikleri belirlemede
daha etkili bir yol sunar (Giiney ve digerleri, 2020).
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Kiraz genotiplerinin tanimlanmasi ve karakterizasyonu ¢aligmalari uzun
bir siire boyunca morfolojik ve fizyolojik 6zelliklere dayali olarak yapilmstir.
Bu tiir 6zellikler ¢evresel kosullardan etkilenebilirken, molekiiler markorler
cevresel etkenlerden etkilenmemeleri ve polimorfizim oranlarinin yiiksek
olmasi nedeniyle bu tarz ¢alismalarda daha kullanilir bir duruma gelmistir.
Wiinsch ve Hormaza (2002) calismalarinda, seftali de gelistirilen SSR
markorlerini kullanarak ~ kiraz ~ genotiplerini  karakterize ~ etmeyi
amaglamaktadir. Arastirmacilar, seftali i¢in gelistirilen mikrosatellit
markérlerinin Kiraz genotiplerine transfer edilebilirligini test etmislerdir. 24
SSR lokusu basariyla amplifiye etmis ve 13 polimorfik lokus tespit
etmiglerdir. Aragtirmacilar, bu markorleri 76 kiraz genotipi arasindaki genetik
benzerlikleri incelemek ic¢in kullanmiglar ve 72 benzersiz genotip profili
belirlemiglerdir. Locus bagina ortalama alel sayisi 3.7 iken, dokuz polimorfik
lokus tlizerindeki ortalama heterozigosite 0.49 olarak tespit etmisler. Sonuglar,
mikrosatellit markorlerinin  tiirler arast transferinin  kullanish oldugunu
gostermektedir ve bu sayede ayni cinsin diger tiirlerinde gelistirilen dizilerle
farkli genotiplerin ayirt edilebilmesine olanak tanimaktadir. Calisma ayni
zamanda Ispanyol cesitlerinde nadir alelleri belirlemek ve heterozigositeyi
hesaplamak i¢in verileri analiz etmistir. Genel olarak, bu arastirma, Kiraz
genotipleri arasindaki genetik cesitlilik ve iligkiler hakkinda degerli bilgiler
saglamaktadir. Benzerlik verilerinin UPGMA kiime analizi, c¢alisilan eski
genotipleri cografi kokenlerini yansitan iki oldukg¢a iyi tanimlanmis gruba
ayirmistir; biri giiney Avrupa kokenli genotipleri igerirken, digeri kuzey
Avrupa ve Kuzey Amerika kokenli genotipleri icermektedir.

SSR markérleri ile yapilan ¢aligmada, antik kiraz ¢esitlerini cografi
kdkenlerine gore ayirdigi ve bu gesitleri Giiney ve Kuzey Avrupa'dan ayirdigi
bildirilmistir (Wiinsch ve Hormaza 2002). Yabani ve kiltir kiraz
koleksiyonlarmin kloroplast DNA'sinin karsilastirilmasi, kiiltiire alinmig
koleksiyonlarda genetik ¢esitliligin kisitlayici1 faktorler sonucunda azaldigini
ortaya koymaktadir (Panda ve digerleri, 2003). Mariette ve digerleri (2010),
kirazda popiilasyon yapisi ve genetik darbogaz1 ortaya ¢ikarmak igin, 26 SSR
markori ile 141 yerel gesit ve 66 modern ¢esidi analiz etti. Sonuglar, kirazin
kiiltiir formlarinin tek bir olay yerine yogun gen akisi ve ikincil kiiltiir
formlarimi iceren karma bir siire¢ olabilecegini One siirmektedir. Diger
taraftan, Mariette ve digerleri (2010) tarafindan tespit edilen Onemli
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degiskenligin azalmasi, modern gesitlerde alellerin %40'mma varan kaybiyla,
modern {retim programlarinda az sayida {reticinin kullanmasmin bir
kisitlayici faktor oldugunu gostermektedir.

De Rogatis ve digerleri (2013), ¢alismalarinda, 8 niikleer mikrosatellit
markorii  kullanarak, Italya'daki yabani kirazt agaclarinin  genetik
varyasyonunu agiklamislar. Orneklenen bitkiler, ekolojik ve bitki ortiisii
kosullarina gore tanimlanan 11 igsel olarak homojen iretim bolgesine
gruplandirilmig. Ortalama goézlemlenen heterozigosite (Ho) 0.573, beklenen
heterozigosite (He) ise 0.698 saptanmis. Her lokusta Hardy—Weinberg
dengesinden 6nemli sapmalar (P<0.01) tespit edilmis. Null alel frekanslar
dikkate alindiginda hesaplanan ortalama sabitlesme indeksi 0.075 oldugu ve
hafif bir homozigot fazlasim1 gosterdigi rapor edilmis. Genetik
diferansiyasyonun bir tahmini olarak yaygin olarak kullanilan FST
(popiilasyonlar  icindeki  genotip  frekanslarinin ~ Hardy—Weinberg
beklentilerinden sapmasi) degeri 0.046 oldugu ve bu, iiretim bolgeleri
arasinda hafif, ancak anlamli bir farklilagma oldugunu gostermektedir.
Populasyonlar arasinda ve icinde onemli genetik varyasyon tespit edilmis,
ancak cografi konumla net bir korelasyon bulunamamis. Toplamda 278 bitki
orneklenmis ve analiz edilmis, metodoloji INEST ve GENALEX gibi
programlarla mikrosatellit lokuslarinin incelenmesi sonucunda, populasyonlar
arasinda yiiksek genetik farklilik ve iiretim bolgeleri icinde nispeten yiiksek
genetik cesitlilik oldugu gosterilmistir. Italya'daki yabani kiraz agaclarinin,
yetistirilen kiraz cesitlerine kiyasla daha yiiksek genetik cesitlilige sahip
oldugu belirlenmistir. Bununla birlikte, kendine uyusmazlik sisteminin hakim
oldugu bu agaglarda, baz1 bolgelerde sinirli uygun agaclar nedeniyle genetik
olarak iligkili soydan kaynaklanan nesillerin olusmasi, cografi bir desenin
olmamasina sebep oldugu belirtilmistir. Caligma da, yabani kirazinin genetik
kaynaklarinin korunmasi ve yonetimi i¢in goriisler de bildirilmistir.

Eken ve digerleri (2022), Tiirkiye'deki yabani kiraz (Prunus avium L,
syn. Cerasus avium L. Moench.) populasyonlarinin genetik varyasyonu
iizerine bir c¢alisma yapmislar. Arastirmacilar, 22 farkli popiilasyondan
orneklenen 440 birey yabani kirazinin genetik yapisini degerlendirmek i¢in 10
adet SSR markérlerini kullanmislar. Sonuglar, molekiiler varyans analizi ile,
populasyon iginde genetik cesitliligin yaklasik %88.5 oldugunu ve
populasyonlar arasindaki genetik cesitliligin yaklasik %9.8 oldugunu tespit
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etmisler. Bu nedenle, yabani kirazin genetik ¢esitliligi populasyonlar iginde
yliksekken, test edilen populasyonlar arasinda orta diizeyde (FST degerleri
0.02-0.16) oldugunu saptamislar. Filogeni, temel bilesen ve genetik Structure
analizi, populasyonlarin cografi konumlarina gore ayrildigimni belirlemisler.
Dort popiilasyonun genetik olarak farkli oldugu ve koruma altina alinmasi
gerektigini belirtmisler. Calismada, yabani kirazi genetik ¢esitliligine yonelik
tehditleri, zararlilar, hastaliklar, diisiik dogal rejenerasyon ve diger tiirlerle
rekabet gibi faktorleri de vurgulanmaktadir. Bu tehditlerle basa ¢ikmak ve
yabani kiraz populasyonlarmin genetik gesitliligini artirmak icin iiretim ve
koruma uygulamalari 6nerilmektedir.

Genbank koleksiyonlari, eski yetistirme gecmisine sahip birgok eski
cesidi korur. Ancak, genellikle esanlamli veya yanlis isimlendirilmis ¢esitler,
birden ¢ok koleksiyonda korunur. Bu nedenle, genbank koleksiyonlarindaki
cesitlerin tipine uygunlugunu dogrulamak igin pomolojik ve genetik
karakterizasyon, bir zorunlu Onkosuldur. Reim ve digerleri (2023)
caligmalarinda, Alman Ulusal Meyve Gen Bankasi'ndaki (German National
Fruit Genebank) kiraz cesitlerinin gergekligini ve genetik c¢esitliligini
degerlendirmektedir. 1442 kiraz agacinin pomolojik ve genetik analizi
yapilmigtir. Caligma aymi1 zamanda kiraz koleksiyonunda yiiksek diizeyde
genetik gesitlilik tespit etti ve se¢ilmis cesitlerin cografi kdkenleri
belirlenmistir. Calisma, genetik ve pomolojik karakterizasyon yontemlerinin
genbank koleksiyonlarindaki ¢esitlerin  ger¢ekligini  degerlendirmedeki
Oonemini vurgulamaktadir. Ayrica, kiraz agaclari, 16 SSR markorii
kullanilarak ¢esit kimligi icin genetik olarak analiz edildi. Pomolojik
karakterizasyon ve genetik analize dayanarak agaglarin ¢ogunlugu igin (%86)
cesit gercekligi dogrulanabildi. Cogu markdr, g¢esit tanimlamak igin yiiksek
ayrim yapici ve giiclilydii. Kiraz koleksiyonu, beklenen heterozigozite He =
0.67 olan yiiksek bir genetik ¢esitlilik gdsterdi. Genel olarak, STRUCTURE
analizi sonrasinda farkli cografi kokenlere ve tarihlerdeki cesitler arasinda
yiiksek genetik karisim elde edildi, bu da koleksiyondaki kiraz cesitleri
arasinda zaman i¢inde genetik bilgi degisiminin kapsamli oldugunu gosterdi.
Ancak, DARwin tarafindan hesaplanan filogenetik agag, segilmis kiraz
cesitlerinin cografi kdkenini yansitirken, CERVUS ile yapilan soy analizi
sonrasinda, li¢ ¢esit icin baba kimligi dogrulanamadi, bu da bu gesitler icin

daha fazla soy analizi gerekliligini gostermektedir. Caligmanmn sonuglari,
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genetik  ve  pomolojik  karakterizasyona  dayanarak  genbank
koleksiyonlarindaki gesitlerin gercekligini degerlendirmenin genel dnemini
vurgulamaktadir. Ayrica, popiilasyonlarin genetik analizinde dogru
genotipleme  ve  mikrosatellit markorlerin - gelistirilmesinin =~ 6nemi
vurgulanmuistir.

4. KIRAZ ISLAHINDA MOLEKULER MARKOR
DESTEKLI SECIM (MAS) VE GENETIK HARITALAMA

Bircok tiir de genetik bilginin biiylik Olglide artmasinin  ana
nedenlerinden biri, DNA dizileme maliyetlerinin azalmasi olmustur. Bu
durum, ozellikle Yeni Nesil Dizileme (Next-Generation Sequencing, NGS)
'nin birgok tiiriin genomunu dizilemesiyle siire gelmistir. Ozellikle, farkli
DNA markorlerinin gelistirilmesi ile saglanan ilerlemenin devaminda ise
doymus genetik haritalarin olugturulmasini ve yetistirilen tiirlerin en énemli
karakterlerinin degiskenligini agiklayan ana genlerin ve QTL'lerin genomik
pozisyonlarinin belirlenmesini miimkiin kilmaktadir (Giiney ve Kafkas, 2020;
De Mori ve Cipriani, 2023).

Genotipleme-yoluyla-dizileme (GBS) gibi yaklagimlarin kullanima,
cesitli seftali cesitleri veya genotiplerinin yeniden dizilimi temel alinarak
yapilan analizler gibi yaklasimlar da bu konuda 6nemli rol oynamaktadir
(Elshire ve digerleri, 2011). Daha 6nce haritalara yerlestirilen genler veya
QTL'ler, referans Prunus haritasiyla hizalanmig haritalarda fiziksel haritada
bulunmaktadir (Dirlewanger ve digerleri, 1999; Etienne ve digerleri, 2002;
Quilot ve digerleri, 2004; Eduardo ve digerleri, 2013; Li ve digerleri, 2021).
Bu genlerin/QTL'lerin bulundugu bolgelerin DNA dizisine dayali olarak, bu
bolgelerin doygunlugu icin markorler gelistirmek kolaydir ve bu markorler,
ayrisan populasyonlar veya genotiplerin koleksiyonlariyla birlikte ¢aligarak,
ilgili fenotiplerle birlikte incelenebilir ve hedef lokusun haritalandirilir
(Michelmore ve digerleri, 1991). Gen/QTL'nin konumu belirlendikten sonra,
bu kromozom bdlgesinde karakterin ifadesi i¢in aday olan genleri arastirmak
ve bunlarin dizilimine dayali markdrler gelistirmek veya farkli bireylerdeki
dizilim degiskenligini incelemek ve gozlemlenen fenotiplerle iliskisini
incelemek de miimkiindiir.

Genel olarak, yeni cesitlerin gelistirilmesi uzun ve zahmetli bir siirectir.

Amaca uygun en iyi genotipi se¢cmek, biiyik bir popilasyonunun
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olugturulmast ile gergeklesebilir. Islahgilarin melezlemelerden biiyiik
popiilasyonlar olusturma kapasitesi neredeyse simirsiz olsa da, bunlarin
yOnetimi, incelenmesi ve se¢imi de, yeni gesitlerin olusturulmasindaki temel
smirlayic1 faktorlerdendir. Bu baglamda, Markor Destekli Se¢im (MAS),
secim kazanglarini artirmak i¢in ¢ok umut vadeden bir strateji olarak ortaya
¢ikmaktadir (Arus ve Gonzalez, 1993; Infante Espifieira ve digerleri, 2008).
MAS, yillarca arazide denemlerine gerek kalmaksizin istenilen 6zelliklerin
erken donemde belirlenmesine imkan saglamaktadir. Bu durum, tarimsal
ozellikler ile ilgili farkli genlerin/QTL'lerin birikimini miimkiin kilar veya
kiiltiire alinmis bir tlirlin genotipini egzotik bir genotiple veya yabani tiirle
melezleme sonrasi elde etmek icin gereken nesil sayisini kisaltabilir
(Dirlewanger ve digerleri, 1999; Giiney ve Kafkas, 2020). MAS, uzun bir
genclik doneme sahip meyve agaclarinda, genin ifadesi resesif oldugunda
veya karakterin degerlendirilmesi biyotik veya abiyotik stres karsi dirence
benzer sekilde zor oldugunda &zellikle yararhdir. Yeterli haritalama bilgisi
mevcutsa, MAS, gericaprazlama programlarinda bitkinin istenmeyen genlerini
elemine etmek icin gereken nesillerin sayisini biiyiik oranda azaltabilir
(Knapp, 1988; Giiney ve Kafkas, 2020).

Molekiiler markorler kullanilarak yapilan genetik benzerlik ¢aligmalart,
cesitli meyve iiriinlerinde popiilasyon icindeki genetik yap1 ve iliskileri ortaya
koyar. Genetik ve nicel 6zellik lokusu (QTL) haritalama ile birlikte markor
destekli se¢im kullanimi, 6nemli meyve Ozelliklerini kontrol eden genlerin
tanimlanmasima ve haritalanmasina izin vermektedir. Molekiiler markorler,
bocek zararlarina karsi direng, meyve kalitesi ve hastaliklara kars1 direng gibi
Ozellikleri artirmak i¢in kullanilmaktadir. Ayrica, ¢esitli meyve tiirlerinde
genetik gesitliligin tanimlanmasi ve karakterizasyonunda da kullanilir. Genel
olarak, meyve 1slahinda ve genetik analizde molekiiler markorlerin kullanima,
bitki tirlinlerini gelistirmede ve genetik dzelliklerini anlamada kritik oldugunu
kanitlamaktadir (Aksu ve Sahin-Cevik, 2015; Guney ve digerleri, 2019, 2021a
ve 2021b).

Shirasawa ve digerleri (2017) c¢alismlarinda, yeni nesil sekanslama
(NGS) kullanilarak kiraz (Prunus avium) da genom dizileme ¢aligsmasi
yapmiglardir. Dizilerin toplam uzunlugu 272.4Mb'idi ve 219.6 kb NS50
uzunluguna sahip 10,148 scaffold dizisinden olusmaktadir. Diziler, k-mer
analizi ile tahmin edilen 352.9Mb'lik kiraz genomunun %77.8'ini kapsamakta



89 | KIRAZ

ve ¢ekirdek eukaryotik genlerin >96.0%'"m1 igermektedir. 43,349 tam ve kismi
protein kodlayan gen tahmin etmislerdir. Cift-kesim restriksiyon site—iliskili
DNA dizileme kullanilarak 2,382 lokuslu yiiksek yogunluklu bir konsensiis
haritas1 elde etmislerdir. Dizi varyantlari, basit dizi tekrarlart gibi DNA
markalar1 olarak kullanilabilir. Alt1 Kiraz ¢esidinin genomunun tam
dizilemesi, bir¢ok dizi varyant1 ve DNA markasini tespit ettiler ve bunlar 1slah
programlarinda kullanilabilecek potansiyele sahiptir. Calisma, Kiraz igin
genetik caligmalara katkida bulunmayi ve islah c¢abalarini hizlandirmay1
amaclamaktadir. Arastirma, Kiraz genomunu analiz etmek i¢in g¢esitli dizileme
teknikleri, biyoinformatik araglar ve veritabanlar1 kullanmistir. Ayrica,
markorler ve genetik baglantt haritalart gelistirilmis kirazdaki genetik
gesitlilik ve yapisal varyasyon analiz edilmistir. Calisma, kirazin genetik
yapist ve Ozellikleri hakkinda degerli bilgiler sunmakta ve bu bilgiler kiraz ve
diger Rosaceae ailesi iiyeleri icin 1slah programlari ve genetik caligmalarda
uygulanabilirdir.

Velioglu ve digerleri (2020) ¢alismalarinda, Tirkiye'deki yabani kiraz
popiilasyonlarinin genetik parametrelerini tahmin etmeye odaklanmaktadir.
Tiirkiye'deki alt1 popiilasyonunda aile bazinda tohum toplanmis ve bu
tohumlardan yetistirilen fidanlarla ii¢ farkli deneme alan1 (Demirkdy, Izmit ve
Safranbolu) kurulmus. 11k yilin sonunda, 6 popiilasyondan toplanan 95 aileye
ait fidanlarda boy ve kok bogazi cap1 Olgiilmiis ve tomurcuk agma
gbzlemlenmistir. Elde edilen verilerle Ozelliklere ait genetik parametreler
tahmin edilmistir. Tiim &6zelliklerde, popiilasyonlar arasinda ve popiilasyonlar
icinde aileler arasinda anlamli diizeyde varyasyon bulunmustur. Popiilasyon
bazinda incelendiginde, popiilasyonlarin ii¢ farkli deneme alaninda benzer
boy, kok bogazi ¢ap1 ve tomurcuk agma gelisimi sergiledigi anlasilmistir.
Bireysel kalitim dereceleri, tek tek deneme alanlarinda 0,32 ile 1,09 arasinda
tahmin edilmis, tic deneme alani birlikte degerlendirildiginde ise 0,27 ile 0,59
arasinda degismistir. Tiirkiye'de ilk kez tahmin edilen genetik parametrelerin,
yabani kirazin 1slaht ve genetik koruma calismalarina katki saglayabilecegi
disiiniilmektedir.

Donkpegan ve digerleri (2023), kiraz cesitlerinde meyve Kkalite
Ozelliklerinin genetik temelini belirlemek amaciyla genetik cesitlilik haritasi
¢ikaran bir genom genisletilmis iliski ¢aligmasi gerceklestirmistir. Bu amagla,
116 kiraz germplazm koleksiyonunda, 2-6 yil boyunca 23 tarimsal meyve
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kalitesi 6zelligi agisindan degerlendirilmis ve dizileme ile genotipleme (GBS)
yaklasimi kullanilarak karakterize edilmistir. Calisma da, meyve boyutu,
meyve catlamasi ve meyve sertligi gibi 6zellikler igin SNP-6zellik iliskilerini
belirlemisler. Fitohormon, kalsiyum ve hiicre duvari metabolizmalarinda yer
alan aday genler de tanimlanmus. Bulgular, kirazda meyve kalitesinin genetik
kontroliiniin anlasilmasina katki saglamakta ve 1slah g¢abalarina yardimci
olacaktir. Calisma kapsaminda, genomik verileri analiz etmek i¢in dizileme
ile genotipleme (GBS) kullanmig ve erisimlerde yiiksek fenotipik varyasyon
saptamislar. Ayrica, popiilasyon yapisini ve baglanti1 dengesizligini inceleyen
ve alt popiilasyonlar1 tanimlayan c¢alisma, baglanti dengesinin kullanilan
referans genomuna bagli olarak farkli oranlarda azaldigimi belirlemisler.
Calisma, kirazdaki genetik Ozellikleri analiz etmede cesitli faktorleri
diisinmenin Onemini vurgulamaktadir. Calisma ayn1 zamanda seftali
genlerinde SNP ve oOzellikler arasindaki iliskileri, kiraz agaglarinda meyve
catlamaya karsi toleransla iligkilendirilen lokuslart da ortaya c¢ikarilmistir.
Kalsiyum metabolizmas1 ve hiicre duvar biyosentezine dahil olan genlerin
meyve kalitesini belirlemede 6nemli bir rol oynadigi tespit edilmistir. Genel
olarak, calisma kapsaminda Kirazdaki meyve Kalitesini etkileyen genetik
faktorlere dair bilgiler ac¢iga ¢ikarildi ve 1slah stratejileri igin Onem
tagimaktadir.

Holusova ve digerleri (2023), kirazin yiiksek ¢oziiniirlikli genom
genisletilmis iliski ¢aligmasini kapsamaktadir. Calismanin amaci, meyve
olgunlugu ve kalite ozellikleri ile iliskilendirilmis genetik markorleri
belirlemektir. Toplamda 235 kiraz ¢esit ve genotipinde, hasat zamani ile
meyve rengi, sertlik ve boyut ile iliskili 1,767,106 tek niikleotid polimorfizmi
(SNP) belirlendi. Boylelikle, markoérlerle ilgili fenotiplerle siki bir sekilde
iligkilendirildi ve belirli tek niikleotid polimorfizmlerinin bireysel alel
kombinasyonlari, belirli fenotiplerle baglantilar sagladi. Ayrica, sar1 meyveli
erisimler siraland1 ve kromozom 3'te bes MYB10 transkripsiyon faktoriinii
iceren ~90 kb'lik bir delesyonun fenotiple iliskilendirildigi belirlendi. Genel
olarak, caligma, yiiksek g¢esitlilikli erisim popiilasyonlart kullanarak ¢ift
ebeveynli popiilasyonlardan bir¢cok nicel 6zellik lokusunu dogruladi, yeni
iligkileri tanimladi ve genom genisletilmis iliski calismalari, 6zellikle kilobas
ve her lokus basia birka¢ aday gen boyutuna azaltti. Calisma ayni1 zamanda
bir genom dizisinin nedenli 6nemli oldugunu vurgulamaktadir. Bu tarz
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caligmalar, molekiiler markorleri gelistirmek ve onemli tarimsal 6zelliklerin
temelinde yatan genleri degerlendirmek ve karakterize etmek i¢in bir cerceve
saglayacaktir. Bulgular, o6nemli kiraz 0zelliklerinin genetik temelini
anlamamiza katki saglamakta ve 1slah programlarinda istenen meyve
Ozellikleri igin se¢im yapmak igin kullanilabilecektir.

Kirazda (Prunus avium L.), ¢igeklenme tarihi gii¢lii bir sekilde ¢evresel
kosullara baglidir ve bu nedenle iklim degisikligine uyum i¢in 6nemli bir
Ozelliktir. Bu tir bir 6zellik, genotip-¢cevre etkilesimi (GxE) tarafindan
etkilenebilir, bu da genotiplerin farkli gevrelere verdigi tepkideki farkliliklar:
ifade eder. Goz Oniine alinmazsa, GXE se¢im dogrulugunu ve genel genetik
kazanci azaltabilir. Ancak meyve agaci tilirleri hakkinda GXE hakkinda pek
bilgi yoktur. Cigeklenme tarihi, ¢cok kalitsal ve poligenik bir ozelliktir ve
bir¢ok nicel 6zellik lokusu (QTL) tanimlanmistir. Genel genetik performans
icin ¢evreye yanit olarak QTL'lerin farkli ifadesi (QTL-¢evre etkilesimi,
QTLxE) meydana gelebilir. Brancherecau ve digerleri (2023) ¢aligmalarinda,
GxE ve QTLXE'yi incelemek i¢in uygun bir ¢oklu gevre denemesinin (MET)
analizine dayanmaktadir. Arastircilar, 'Regina’ ve 'Lapins' kirazlar1 arasindaki
melezleme sonucu elde edilen F1 bireylerini kullanmiglardir ve dért Avrupa
iilkesinde (Fransa, Italya, Slovenya ve Ispanya) bes farkli lokasyonda ikiser
tekerriir seklinde bu bireylerin dikimi yapilmistir, bu da genis bir iklim
kosullar1  yelpazesini kapsamaktadir. Bu ¢alismanin amaci ¢evrenin
ciceklenme tarihi {izerindeki etkisini incelemek ve GXE'yi tahmin etmek,
farkl1 ortamlarda QTL tespiti yaparak QTL'lerin ¢evreler arasindaki
kararliligint incelemek ve QTLxE'yi tahmin etmektir. Cigeklenme tarihi
iizerinde gevrenin ve genetik kontroliiniin giiclii bir etkisi vurgulanmstir. iki
bliyiikk etki ve cevre 0zgi QTL, 1 ve 4 numarali baglanti gruplarinda
belirlenmigtir ve anlamli QTLxE'ye sahiptir. Bu ¢alisma, iliman bdlgelerdeki
en ekonomik éneme sahip meyve {irlinlerinden birinde ¢evrenin etkisi tizerine
yeni perspektifler sunmaktadir. Ayrica, g¢iceklenme tarihi i¢in molekiiler
markorler gelistirilmis ve kiraz 1slah programlarmmda markore dayali
seleksiyonu (MAS) optimize etmek icin sicak veya soguk bdlgeler igin belirli
markorlerin kullanilmasini igeren bir strateji ortaya koymaktadir.
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5. SONUCLAR VE GELECEK PERSPEKTIFLERI

Diinya genelindeki hizli niifus artisi, tarim {irlinlerine olan talebi
artirmaktadir. Bu baglamda, tarimin gelecegini yonlendiren kuruluslar, tiretim
ve tilkketim tahminleri yaparak, tarimin siirdiiriilebilirligi i¢in ¢aligmaktadirlar.
Uretimi artirmak i¢in kullanilan gesitli yontemler arasinda tarim tekniklerinin
gelistirilmesi, sulanabilir tarim alanlarmin genisletilmesi ve hastaliklarin ve
zararlilarm etkili bir sekilde kontrol edilmesi bulunmaktadir. Uretimi
artirmanin bir baska yolu da uygun iireme yontemleriyle yiiksek verimli yeni
cesitler bulmak ve iretmektir. Bu noktada, mutasyonlar, bitki 1slahinda
onemli bir rol oynar. Mutasyonlar, dogrudan ve dolayl olarak bitki islahinda
kullanilabilir. Dogrudan kullanim, adaptasyona sahip c¢esitlerin belirli
Ozelliklerini  gelistirmek  amaciyla gerceklesir.  Mutasyon  {iiretimi,
konvansiyonel lireme yontemlerine kiyasla daha hizli bir alternatif sunarak
cesitleri iyilestirme, morfolojik markorler olusturma, erkek kisirhigi veya
dogurganlig1 geri kazanma ve kalitsal mutasyonlar1 elde etme gibi hedeflere
yoneliktir. Ayrica, yapay zeka kullanimiyla birlestirilen mutasyon {iretimi ve
gen diizenleme teknolojileri (CRISPR/Cas9 gibi), bitki ozelliklerini, iireme
stratejilerini ve tarim siireclerini iyilestirme potansiyeline sahip olabilir, bu da
gida giivenligi ve uluslararasi bariga katkida bulunabilir. Meyve kalitesi igin
markor destekli seleksiyon (MAS) ile ilgili gelecekteki calismalar, Kiraz ¢esit
ve genotiplerinin haritalanmasini icermelidir. Bu ¢alismalar, kiraz genomunun
tam diziliminin olusturulmasi ve etkili molekiiler markorlerin gelistirilmesi
tizerine odaklanmalidir. Genomik ¢alismalar, kirazda Onemli genleri
kesfetmeyi miimkiin kilabilir. Molekiiler ¢esitliligin arastirilmasi, ana genlerin
ve nicel karakter lokuslarinin belirlenmesi, biliylk DNA dizisi
koleksiyonlarinin  olusturulmasi, transkriptom ve proteom analizleri,
kargilagtirmalt genom ¢alismalari, fiziksel harita olusturma ve bilgilere
erisebilecegi veri tabanlarmin gelistirilmesi gibi caligmalar, bitki 1slahinda
onemli bir ilerleme saglamaktadir.

Sonug olarak, mutasyon 1slahi, gen diizenleme teknolojileri ve genomik
calismalar, tarimin geleceginde 6nemli bir rol oynamaktadir. Bu teknolojilerin
etkili bir sekilde kullanilmasi, gida giivenligini artrmak, cesitliligi

genisletmek ve tarimu siirdiiriilebilir hale getirmek i¢in 6nemlidir.
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