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ONSOZ

1994 yilinda baglayan Tiirkiye Milli Agag Islah1 ve Tohum Uretimi
Programi kapsaminda basta kizilgam olmak lizere, bes agag tiiriimiizde 1slah
program1 baslatilmistir. Islah programlarinin baslangicinda tiir ile ilgili
genetik parametrelerin ve genetik ¢esitliligin bilinmesi gerekmektedir. Islah
stratejileri agag tlirtiniin lireme biyolojisine ve genetik parametrelerine gore
belirlenmektedir. Genetik g¢esitliligin bilinmesi, programin etkinligini ve
giivenirligini artirmaktadir.

Orman agaglart dogal populasyonlarmin genetik yapilariin
aragtirilmasinda bir ¢ok yontem kullanilmaktadir. Son yillarda izoenzim
analizi ve DNA teknolojisinin gelismesiyle birlikte, bir ok orman agacinin
genetik yapilar1 belirlenmistir. Tirkiye Tarimsal Arastirma Projesi
kapsaminda yapilan bu ¢alisma ile, Orman Bakanlig1 biinyesinde Rasgele
Cogaltilmis Polimorfik DNA (RAPD-Randomly Amplified Polymorphic
DNA) yontemi kullanilarak kizilgamin genetik cesitliligi ilk defa
arastirilmigtir. Elde edilen populasyonlar arasi genetik c¢esitlilik ve mesafe
degerleri; 1slah, gen koruma ve agaglandirma stratejileri agisindan
uygulamacilara 151k tutacak niteliktedir.

Bu arastirmada Tiirkiye’nin farkli  bdlgelerinden  kozalak
toplanmigtir. Kozalaklarin toplanmasi ve kozalaktan tohum {iretimi
asamalarinda biiyiik destek saglayan Agaclandirma ve Erozyon Kontrolii
Genel Midiirliigii'niin merkez ve tasra teskilati calisanlarina ¢ok tesekkiir
ediyoruz. Miidiirliigiimiiz laborantlarina, ozellikle Ozlem SARIGIL’e,
karsilastigimiz her aksakligi en kisa zamanda agsmamizi saglayan
Midiiriimiiz Sadi SIKLAR’a ve emegi gecen tiim mesai arkadaslarimiza
tesekkiirii borg biliriz.

Calismamizin {ilke ve meslegimize katkida bulunmasini diliyoruz.

Ankara, 2002 Ercan VELIOGLU
Dr. Yasemin ICGEN
Burcu CENGEL
Dr. Hikmet OZTURK
Prof. Dr. ZEKi KAYA
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Bu ¢alismada kizilgam (Pinus brutia Ten.) tohum mescereleri, tohum
bahgeleri ve agaglandirmalarinda bulunan genetik ¢esitliligin miktar ve
yapilanmasin1 belirlemek amaciyla Rasgele Cogaltilmis Polimorfik DNA
(Randomly Amplified Polymorphic DNA) belirtecleri kullanilmistir. Bu
amagcla Milli Agag Islah1 Programinda belirtilen alt1 kizilgam 1slah zonundan
secilen alt1 tohum mesceresi, bu megcerelerden saglanan materyalle kurulan
alt1 tohum bahgesiyle, yine bu tohum mescerelerinden saglanan tohumlarla
kurulan 6 agaglandirma alaninin genetik yapilar1 incelenmistir.

Caligilan on iki primer ile 86 polimorfik lokus elde edilmistir.
Ortalama polimorfizmin % 77 olarak saptanmasi, calisgilan kizilcam
populasyonlarinda genetik ¢esitliligin yiiksek oldugunu gostermektedir.
Genetik c¢esitlilik parametreleri karsilastirildiginda; tohum mescereleri,
tohum bahgeleri ve agaglandirmalarin sirasiyla, ortalama allel sayisi (1.76,
1.79, 1.75), etkili allel sayis1 (1.48, 1.47, 1.46), Shannon sabiti (0.41, 0.41,
0.39) ve polimorfik lokus orani (76.4, 79.1, 75.00) olarak bulunmustur.
Genetik gesitliligi belirlemede kullanilan parametrelerden biri olan gézlenen
heterozigotluk; tohum bahgelerinde 0.27, agaclandirmalarda 0.25 ve tohum
mescerelerinde 0.24 olarak hesaplanmistir. Sonug olarak tiim gruplarin yakin
degerlere sahip oldugu goriilmiigtiir.

Tohum mescereleri arasindaki farklilagmay1 gosteren ortalama Fgr
degeri (0.11), genetik ¢esitliligin onemli miktarinin (% 89) populasyonlar
iginde oldugunu gostermistir. Ancak, populasyonlar arasinda da onemli
Olciide (% 11) genetik farklilasma oldugu belirlenmistir.

Sonug olarak, calisilan kizilgam tohum kaynaklarinda yiiksek genetik
cesitlilik tespit edilmigtir. Dogal mescerelerdeki genetik yapinin tohum
bahgelerine ve agaclandirmalara aktarilabildigi gorilmistiir. Ayrica tohum
bahgesi tesisinde kullanilan plus aga¢ sayisimin (25-30) genetik cesitliligi
korumada yeterli oldugu goriilmektedir.

Anahtar kelimeler: Kizilgam, Pinus brutia Ten., RAPD, Genetik Cesitlilik,
Tohum Mesgeresi, Tohum Bahgesi, Agaclandirma.
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ABSTRACT

In this study, Random Amplified Polymorphic DNA (RAPD) markers
were used to determine the magnitude and pattern of genetic variation
existing in seed stands, seed orchards and plantations of Turkish red pine
(Pinus brutia Ten.). For this purpose, populations were determined from 6
natural seed stands and their seed orchards and plantations for each tree-
breeding zone of Turkish red pine as indicated in National Tree Breeding
and Seed Production Program.

Twelve primers generated 86 polymorphic loci. The mean proportion
of polymorphic loci was 77 %, impliying high level of variability in the
studied Turkish red pine populations. Genetic diversity parameters for seed
stands, seed orchards and plantations; mean number of alleles/locus was
1.76, 1.79, 1.75; effective allele number was 1.48, 1.47, 1.46; Shannon’s
information index was 0.41, 0.41, 0.39; proportion of polymorphic loci was
76.4, 79.1, 75.00. Observed heterozygosity, one of the indicators of genetic
diversity was identical for all groups as seed stands (0.24), in seed orchards
(0.27) and plantations (0.25). Results have revealed that all groups had
similar diversity values.

Mean Fgr value (0.11) of seed stands indicated that vast majority (89
%) of genetic diversity contained within populations. Nevertheless, genetic
differentiation among populations was considerable (11 %).

These results suggest that studied natural Turkish red pine seed
sources have high level of genetic diversity and variation in seed stands have
transferred successfully into seed orchards and plantations. Moreover,
number of clones (25-30) used in seed orchards are enough for maintaining
high levels of variation.

Key words: Turkish Red Pine, Pinus brutia Ten., RAPD, Genetic Variation,
Seed Stand, Seed Orchard, Plantation.



1. GIRIS

Ulkemizde yaklagik 4 milyon hektar yayilisa sahip olan kizilgam
(Pinus brutia Ten.), orman alanlarimizin % 20’sini kaplamakta ve
agaclandirma caligmalarinda kullanim agisindan birinci sirada gelmektedir
(ANONIM 2001). Kizilgam iilkemizin hizli gelisen agac tiirii olmasinin
yaninda (USTA 1991; ERKAN 1995), dogal yayilis alaninda farkli yetisme
ortamlarima uyum saglamis populasyonlarina rastlanmaktadir (ISIK 1986).
Bu nedenlerden dolayi, kizilgam hem “Tiirkiye Milli Agag Islaht ve Tohum
Uretim Programi” (KOSKI ve ANTOLA 1994), hem de “Tiirkiye Bitki
Genetik Cesitliliginin Yerinde Korunmasi Ulusal Plani” (KAYA ve ark.
1998)’nda belirtilen hedef tiirlerin baginda gelmektedir.

Cesitli orman igletme etkinliklerinin (1slah, agaglandirma vb.)
kizilgamla yeni tesis edilen ormanlarin genetik yapisini nasil ve ne yonde
etkiledigi, siirdiiriilebilir ormancilik i¢in bu tiirlin gen kaynaklarini nasil
korumamiz  gerektigini yonlendirecek ¢aligmalar heniiz {ilkemizde
yapilmamistir. Bu tlir ¢aligmalarin eksikligi; gerek islah c¢alismalarinda,
gerekse gen kaynaklarini koruma caligmalarinda etkin yontem ve program
belirlemeyi giiglestirmektedir (CONKLE 1980). Gerek 1slah, gerekse
koruma c¢alismalar1 agisindan dogal populasyonlarin genetik yapisinin
belirlenmesi 6nem tagimaktadir (CONKLE 1980; LEDIG 1986).

Islah ¢alismalar agisindan genetik ¢esitliliginin yiiksek olmasi tercih
edilir. Ciinkii genetik tabani genis populasyonlarla baglanan 1slah
caligmalarinin basartya ulasma sanst daha yiiksek olacaktir. Genetik
cesitliligi yiiksek olan tiirler ve irklar, zamana ve yere gore degisen gevre
kosullarina uyum gosterme yetenegine daha fazla sahiptirler. Eger
populasyonlarda bu degisime uyum saglayabilecek farkli genotipler varsa,
bir sonraki kusak bu genotiplerin dollerinden olusacaktir. Ayrica genetik
cesitliligi yiliksek olan tiirler ve irklar, bilimsel ve teknolojik gelismelere
bagli olarak degisen insan isteklerini karsilamada daha etkili ve yararh
olurlar (ISIK 1996). Genetik ¢esitliligin fazla olmasi, populasyonun
hastaliklara, asir1 iklim degisikliklerine ve diger ¢evre sartlarina dayanikli
genotipler bulundurarak neslini devam ettirmesini saglamaktadir.

Tiir i¢i genetik cesitliligin yiiksekligi, degisen ¢evre sartlarina uyum
acisindan bir giivencedir. Tiir i¢inde genetik ¢esitliligin yapilanmasi,
yapilacak seleksiyonun seklini belirlemek agisindan 6nem tagimaktadir.
Populasyonlar arasinda genetik ¢esitliligin fazla olmasi halinde populasyon
seleksiyonu ile, genetik ¢esitliligin populasyon i¢inde fazla olmasi halinde
ise; birey ve aile seleksiyonu 6nemli hale gelir. Ayrica her iki durumda da
genetikgilerin kendi amaglarina uygun populasyonlar1 ve genotipleri se¢gme



sansi da o oranda artacaktir. Bu nedenle genetik ¢esitlilikle ilgili arastirmalar
orman agaglari 1slah1 programlarinda dncelikli ¢calisma konular1 arasindadir.
Orman agaci 1slahinda yeterli 6nlem alinmadig: takdirde, genetik c¢esitliligi
azaltabilecek bir ¢ok asama bulunmaktadir. Bunlar seleksiyon, tohum ve
fidan iiretim asamalarnidir (EI-KASSABY 1995; EL-KASSABY ve
NAMKOONG 1995). Aga¢ 1slah caligmalarinin ilk asamalarinda dogal
mescerelerde bulunan agaglardan c¢okazi plus aga¢ olarak secilmektedir.
Yapilan 6rnekleme yonteminin belli karakterlere yonelmesi sonucu g¢ok
sayida birey tohum bahgelerine dahil edilmemektedir. Dolayisiyla bu islemin
sonunda varyasyonda bir azalma beklenmektedir. Bu nedenle, gelecekte
olabilecek problemleri belirleyip engelleyebilmek icin, orman agaci
populasyonlarinin genetik yapisinda olusabilecek istemsiz degismelerin
seklinin ve miktarinin 1slahin ilk sathalarinda belirlenmesi gereklidir.

Gen kaynaklarinin korunmasinda ve 1slah ¢aligmalarinda izlenecek
stratejilerin  olusturulmasinda ilk basamak olan genetik ¢esitliligin
belirlenmesinde molekiiler belirtegler 6nemli bir aragtir. Dogrudan genler
veya {irlinleri hakkinda bilgi edinmek icin RFLP, RAPD, AFLP, SSR vb.
molekiiler belirtecler kullanilmaktadir. Bunlar arasinda RAPD (Randomly
Amplified Polymorphic DNA-Rasgele Cogaltilmis Polimorfik DNA)
belirtegleri PCR teknolojisinden yararlanan bir tekniktir. Bu teknikle tek bir
baz degisikligi dahil olmak iizere farkli seviyelerdeki DNA c¢esitlilikleri
tespit edilebilmektedir. Rasgele belirlenmis baz dizisine sahip tek primer
kullanilarak uygulanan teknikle genom {izerinde arastirmaci tarafindan dizisi
bilinmeyen bir¢cok gen cogaltilabilmekte ve farkli bireylere 6zgii DNA
profilleri ortaya ¢ikmaktadir. Bu metot hizi, teknik kolayligi ve belirlenen
polimorfizmlerin sik olmasi gibi avantajlarindan dolay1 insanlarda,
hayvanlarda ve bitkilerde farkli birey ve tiirlerin genotiplerinin
belirlenmesinde kullanilmistir (QUIROS ve ark. 1991). Genellikle dominant
Ozellige sahip olan RAPD belirtecleri ibreli megagametofit dokularmnin
haploid yapiya sahip olmasindan dolayr ana agacin heterozigotluk ve
homozigotluk ayirnmimna olanak vermekte ve dolayisiyla koniferlerde
kodominant analizini miimkiin kilmaktadir.

Bu c¢aligmayla, dogal kizilcam mescerelerinde bulunan genetik
cesitliligin ne kadarmin ormancilik etkinlikleriyle tesis edilen kizilcam
ormanlarina aktarilabildigi, mevcut tohum mesceresi biiylikliigiiniin ve
tohum bahgelerindeki klon sayisinin agaglandirma alanlariin yapisini nasil
etkiledigi ve gen koruma caligmalarinin stratejisi {izerine bilgi edinilmesi
hedeflenmistir.



2. LITERATUR OZETIi

Kizilgam halepcami ile dogal olarak hibritlesebildigi icin, bazi
taksonomistler tarafindan halepcaminin varyetesi olarak kabul edilmekteydi
(DUFFIELD 1952). Pek c¢ok arastirmaci bu tiirlerin dogal hibritlerini
bildirmislerdir (PAPAJOANNOU  1936; PAPAJOANNOU 1954;
PANETSOS 1975; YALTIRIK ve BOYDAK 1993). Ancak daha sonra
yapilan pek c¢ok arastirmayla (morfolojik parametreler, karyotip analizi,
izoenzimler vb.) bu iki tiiriin ayn tiirler oldugu kanitlanmistir (SAYLOR
1964; DEBAZAC ve TOMASSONE 1965; CONKLE ve ark. 1988;
KAMMACHER ve ZYGOMOLA 1989; GONCHARENKO ve ark. 1998;
BUCCI ve ark. 1998; MORGANTE ve ark. 1998).

Kizilgamin Tiirkiye’deki yayilis alami igerisinde form ve yetisme
ozellikleri agisindan pek ¢ok arastirma yapilmustir (SELIK 1958; ARBEZ
1974; ISIK 1986; ISIK ve ark. 1987). Ulkemizde bu tiiriin baz1 karakterler
bakimindan degisik alanlardaki tiir igi ¢esitlilik miktarin1 ve dagilimini
belirlemek ve performanslarini test etmek igin ilk denemeler Giiney
Bolgelerimizde kurulmus (ISIK 1986; ISIK ve ark. 1987) ve daha sonralar1
bu denemeler {izerinde degisik c¢alismalar yapilmistir (ISIK ve ark. 1999;
ISIK ve ISIK 1999).

ISIK (1983, 1986) tarafindan yapilan arastirmalarda, Toroslarda farkli
rakimlarda yer alan populasyonlar 16 morfolojik karakter bakimindan
incelenmis ve sonug olarak lokal adaptasyona sahip populasyonlar oldugu
gorlilmistiir. ISIK ve KARA (1997) tarafindan yapilan ¢alismada izoenzim
seviyesinde kizilgamin yiikseltiye bagli olarak genetik cesitliliginin degistigi
ve orta zonda (500-900m) yer alan populasyonlarda toplam genetik
cesitliligin daha fazla oldugu belirtilmistir. Diger bir calismada, 6
populasyona ait bireyler 13 ve 17 yaslarinda aralanmig ve sonu¢ olarak
bliylime, kalite ve biyokiitle ozellikleri bakimindan aileler arasi ve
populasyonlar i¢i genetik esitliligin yiiksek oldugu belirlenmistir (ISIK ve
ark. 1999).

Son yillarda izoenzim analizi ve DNA teknolojisinin gelismesiyle
birlikte pek ¢cok orman agacinin genetik yapilar calisilmistir (COPES ve
BECKWITH 1977; DEVEY ve ark. 1991; EASTMAN ve ark. 1991; BESSE
ve ark. 1993; YEH ve ark. 1995; NKONGOLO 1999). Ulkemizde ise
kizilgamda yapilan izoenzim ¢alismalar1 bulunmaktadir.

Antalya’daki dokuz kizilgam populasyonunda yapilan izoenzim
calismasinda ortalama polimorfik lokus oranmin % 67.65 oldugu ve toplam
genetik  gesitliligin - % 5.3’linlin populasyonlar aras1 farklilagmadan
kaynaklandig: tespit edilmistir (KARA 1996).



Kazdag1 yoresi dogal kizilgamlarinda yapilan calismada ortalama
polimorfik lokus oran1 % 86.51, Nei’nin genetik mesafe katsayisi ortalama
0.0139 oldugu, genetik cesitliligin % 97.2°sinin  populasyon i¢inden
kaynaklandig1 goriilmiistir (DOGAN 1997). GULBABA ve OZKURT
(1998) ise; Bolkar Daglart dogal kizilgam populasyonlarindaki genetik
cesitliligin biiylik oranda populasyon i¢inde oldugunu (% 97.6), polimorfik
lokus oranint % 61.9 olarak bulmuslardir.

RAPD (Rasgele Cogaltilmis Polimorfik DNA) analizi PCR
teknolojisinden yararlanilan bir molekiiler belirte¢ teknigidir (WILLIAMS
ve ark. 1990). Bu belirteg, genetik cesitlilik belirlemesinde, 1slah ve koruma
stratejilerinin olusturulmasinda oldukca sik kullanilmaktadir (KAZAN ve
ark. 1993; RUSSEL ve ark. 1993; CHALMERS ve ark. 1994; KEIL ve
GRIFFIN 1994; NESBITT ve ark. 1995; ROSETTO ve ark. 1995).
Ulkemizde de molekiiler belirtecler yardimiyla yapilan orman genetigi
caligmalart bulunmaktadir.

KAYA ve NEALE (1995), RAPD belirteglerinin kizilgam tiiriinde
kullanilabilirliligini arastirdiklar1 ¢alismada 40 primer deneyerek, bunlarin %
82’sinin calistigim1  ve ortalama polimorfik lokus oranim1 % 41.6
bulmuslardir.

LISE (2000), Akdeniz Bélgesindeki alti1 kizilgam populasyonunda
RAPD calisarak polimorfik lokus oranmi % 86.29, toplam genetik
cesitliligin % 91.45’inin populasyonlar i¢inde oldugunu bulmustur. Ayni
populasyonlarla yapilan SSR ¢alismasinda polimorfik lokus oran1 % 95.9,
toplam genetik ¢esitliligin % 96.3’niin populasyonlar icinde oldugu
bulunmustur (OZEL 2001). Bu iki ¢alismada da yiiksek oranda
heterozigotluk tespit edilmistir (% 28-29). Ayni populasyonlarla kuraklik ve
soguk stresi ile baglantili olarak fizyolojik ve morfolojik 17 karakterle
yapilan ¢alismada populasyonlardan kaynaklanan varyasyon % 0-45, aileden
kaynaklanan varyasyon ise % 4-23 arasinda degismistir (KANDEMIR
2002).



3. MATERYAL VE YONTEM

3.1. Populasyonlarin Tamitimi ve Orneklenmesi

Tiirkiye Milli Agag Islah1 ve Tohum Uretim Programi (KOSKI ve
ANTOLA 1994) kapsaminda belirlenen 6 kizilgam islah zonundaki birer
tohum mesgeresi ve bu mescerelerden secilen plus agaglarla kurulmus olan 6
adet tohum bahgesi ile yine bu tohum mescerelerinden saglanan tohumlarla
kurulan 6 kizilgam agaclandirmasinda calisilmustir (Cizelge 1). Orneklenen
populasyonlarin konumlar1 (Sekil 1) ve tamitimlar1 (Cizelge 2, 3 ve 4)
asagida verilmistir. Belirlenen TM, TB ve agaglandirmalarin herbiri
populasyon olarak nitelendirilmistir.

Belirtilen populasyonlarin her birinden 100 m aralikla rastlantisal
olarak 25 bireyden agik tozlagma iiriinii tohumlar toplanmistir. Kozalaklar
agaclarin 1/3’liikk tepe boliimiinden toplanmistir. Tohum bahgelerinde ise,
25’er klondan Ornekleme yapilmistir. On sekiz populasyonun her birinden
25’er aile olmak iizere toplam 450 agagtan kozalak toplanmistir. Sonug
olarak toplam 2700 6rnekle caligilmistir (18 populasyon x 25 aile x 6 6rnek).

Her aga¢ numaralandirilmig ve toplanan kozalaklar her aga¢ icin ayri
bir torbaya konulmustur. Tohumlar Kizilcahamam tohum ¢ikarma evinde
Sicak Oda Metoduyla elde edilmistir.

Cizelge 1. Cahsillan Tohum Mesceresi, Tohum Bahcesi ve
Agaclandirmalar
Table 1. Studied Seed Stands, Seed Orchards and Plantations

Tohum Mesceresi | Tohum Bahcesi Kurulus| Agaclandirmanin
Ulusal Kayit No Yeri ve Ulusal Or. isl. Sefligi ve | Islah zonu
Kayit No Bélme No Breeding

Seed stands Seed orchards Plantations zone
Marmaris-Cetibeli (34) |Mugla-Gokova (31) Gokova (80-81) 2-1
Pos-Karsanti (2) Adana-Kadirli (6) Osmaniye (140) 1-2
Mugla-Yaras (35) Mugla-Ula (14) Mugla (209-210) 2-2
Kas-Lengiime (9) Mugla-Kemer (13) Lengiime (192) 1-3
Kumluca-Kumluca (39) |Antalya-Antalya (11) Finike (327) 1-1
Bayrami¢-Karakdy (18) |Balikesir-Bandirma (32) |Lapseki (20) 3-1




Cizelge 2. Calisilan Tohum Mescerelerinin (TM) Tanitimi
Table 2. Description of the Studied Seed Stands

Tohum Mesceresi No ve| Bolge isletme isletme | Rakim | Enlem | Boylam
kodu Miidiirliigii| Miidiirliigii | Sefligi (m)
Seed Stand Region District  |Subdistrict| Altitude | Latitude | Longitude
and Code (m)
Cetibeli TM-34 (1) Mugla Marmaris Cetibeli 60 |37°02'30| 28°16'20
Karsant1 TM-2 2 Adana Pos Karsanti 735 [37°34'30| 35°24'00
Yaras TM-35 3) Mugla Mugla Yarag 750 [37°06'30| 28°32'45
Lengiime TM-9 (4) | Antalya Kas Lengiime | 1050 |36°24'30| 29°30'00
Kumluca TM-39  (5) | Antalya Kumluca | Kumluca | 250 |36°26'20| 30°15'45
Karakdy TM-18 (6) | Canakkale | Bayrami¢ | Karakdy | 450 [39°50°00| 26°55'30
Cizelge 3. Calisilan Tohum Bahgelerinin (TB) Tanitim
Table 3. Description of the Studied Seed Orchards
Tohum Bahcesi No Orijini Bolge Isletme Enlem Boylam | Klon
ve kodu Miidiirliigii| Miidiirliigii Sayisi
Seed Orchard No Provenance Region District Lattitude | Longitude | #of
and Code Clones
Cetibeli TB-31 (1)| Cetibeli TM Mugla Ula 37°01'20 | 28°30'30 34
Karsant1 TB-6 (2)| Karsanti TM Adana Kadirli 37°14'97 | 36°09'79 25
Yaras TB-14  (3)| Yaras TM Mugla Ula 37°08'30 | 28°23'20 26
Lengiime TB-13 (4), Lengiime TM Mugla Kemer 36°56'30 | 29°18'30 30
Kumluca TB-11 (5)] Kumluca TM Antalya Antalya 36°52'20 | 30°37'00 25
Karakdy TB-32 (6)| Karakdoy TM Balikesir | Bandirma | 40°15'40 | 27°35'00 30
Cizelge 4. Calisilan Agaclandirmalarin (A)Tanitimi
Table 4. Description of the Studied Plantations
Agaclandirma Orijini Bolge Isletme Rakim Enlem Boylam
Alani ve kodu Miidiirliigii Sefligi
Plantation and| Provenance Region Subdistrict | Altitude | Lattitude | Longitude
Code (m)
Cetibeli A (1) | Cetibeli TM Mugla Gokova 300 37°04'45 28°23'30
Karsant1 A (2)| Karsanti TM Adana Osmaniye 250 37°32'10 35°17'00
Yaras A (3) | Yaras TM Mugla Mugla 600 37°13'00 28°21'00
Lengiime A(4)| Lengiime TM |  Antalya Lengiime 1100 36°23'30 29°27'30
Kumluca A (5)| Kumluca TM |  Antalya Finike 300 36°17'30 30°01'30
Karakoy A (6)| Karakoy TM | Canakkale Lapseki 500 40°22'30 26°50'00
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Figure 1. Locations of the Studied Populations. (Roman Numerals Indicate the Breeding Zones of Turkish Red Pine.
Refer to Tables 2, 3 and 4 for the Codes Used to Describe the Populations.)



3.2. DNA izolasyonu

On sekiz populasyondaki 450 ailenin (populasyon basina 25 aile) her
birinden 6 tohumun megagametofit dokular1 ile DELLAPORTA ve ark.
(1983) ve KREIKE’in (1990) metotlarinin kombinasyonu kullanilarak DNA
izolasyonu yapilmistir. Kullanilan yontem asagida 6zetlenmistir.

Tohumlar +4°C’de 24 saat su igerisinde bekletildikten sonra kabuklar
cikarilip embriyosu atilmistir. Cikarilan megagametofit 400 ul Oziitleme
tamponuyla 1.5 ml eppendorf tiiplerinde ezilerek pargalanmigtir. 400 ul %2
SDS igeren 6ziitleme tamponu eklendikten sonra, karigim 65°C’de 45 dakika
bekletilmigtir. Daha sonra 250 pl 2M’lik potasyum asetat eklenip
kanistirilmis ve buz iginde en az 30 dakika bekletilmistir. +4 °C’de 13000
rpm hizla 15 dakika santrifuj sonunda tiipiin iist kisminda bulunan sivi kisim
temiz tiiplere aktarilmis ve 500 pl kloroform:oktanol (24:1) ile
karigtirilmustir. +4 °C’de 10 dakika santifuj sonrasinda iistte kalan sivi tabaka
temiz tliplere aktarilmigtir. Daha sonra DNA ¢oktiirmesi igin 800 ul saf etil
alkol/0.3M sodyum asetat karisimi eklenmis ve tiipler —-80°C’de 30 dakika
bekletilmistir. Karisimin +4°C’de 13000 rpm hizla 15 dakika sentrifiijii
sonrasinda, {istte kalan sivi tabaka dokiilmiis ve DNA ¢okeltisi 400 pl buzda
sogutulmus % 70’lik etil alkol ile 2 kez yikanmistir. Etil alkol ugurularak
DNA kurutulmus ve 50 pl TE tamponunda (10 mM Tris, 1 mM EDTA pH
8.0) ¢oziilmiistiir. DNA 6rnekleri -80°C’de saklanmustir.

3.3. DNA Konsantrasyonunun Belirlenmesi

Izole edilen DNA 6rneklerinin konsantrasyonlart CESARONE ve ark.
(1979) flurometrik tahlil yontemiyle belirlenmistir. Megagametofit basina
diisen DNA miktarlar1 500 ng ile 6000 ng arasinda degismistir. PCR
uygulamalar1 i¢gin DNA konsantrasyonlart 3 ng/ul’ye seyreltilmistir.
Seyretilmis DNA ornekleri ¢alisma boyunca —4°C’de saklanmigtir.

3.4. RAPD Primerleri

Rasgele belirlenen 10 bazli oligonukleotit primer zincirlerinin bilgileri
British Colombia Universitesinden (BC, Kanada) alinmistir. Rasgele
belirlenen primer dizileri G+C igerigi % 60-70 olacak sekilde ve sonlar
birbirini tamamlamayacak sekilde sentezlenmistir. Yaklagik olarak 100 UBC
primeri daha Once kizilgam igin denenmis ¢alismadan yararlanilarak
kullanilmistir (LISE 2000) . Bu ¢aligmada en yiiksek sayida polimorfik lokus
veren primerler secilerek, tek lokus segregasyon verisi elde etmek amaciyla
2700 ornek (18 populasyon x 25 aile x 6 drnek) 12 RAPD primeri (UBC-
119, UBC-121, UBC-122, UBC-124, UBC-131, UBC-138, UBC-144, UBC-
149, UBC-159, UBC-168, UBC-178, UBC-190) ile taranmustir.



3.5. RAPD-PCR Kosullarinin Optimizasyonu

KAYA ve NEALE (1995) tarafindan belirlenen reaksiyon sartlari
modifiye edilerek, laboratuvar kosullarina adapte edilmistir.

RAPD elementlerinin optimizasyonu igin yapilan testler degisen DNA
ve primer konsantrasyonlarin1 kapsamistir. 25 pl reaksiyon hacmi basina 3,
6,9, 12 ng DNA ve 2.0, 3.0, 4.0, 6.0, 7.0 pikomol primer konsantrasyonlar1
test edilmistir. Tween 20 ve Bovin Serum Albumin (BSA) etkisi de test
edilmistir. En iyi amplifikasyon ve temiz bantlar 6 pikomol primer, 6 ng
DNA, 0.13 pl Tween-20 ve ng DNA basina 0.03 pg BSA ile elde edilmistir.
Optimum reaksiyon kosullar1 Cizelge 5’te verilmistir.

Cizelge 5. RAPD Primerleriyle Optimize Edilmis PCR Kosullar:
Table 5. Optimized PCR Conditions for RAPD Primers

Kullanilan miktar
Element (u) Son konsantrasyon
Element Quantity used (ul) Final concentration
10x PCR tamponu 2.4 1x
dNTP karigimi (1.25 mM) 4 0.2 mM
MgCl, (25 mM) 2.5 2.5 mM
Primer (1 pikomol/ul) 6.0 6 picomoles
Taq DNA polimeraz (5 u/ul) 0.2 lu
DNA (3 ng/ul) 2 6 ng
BSA (1.8 pg/ul) 1 1.8 ug
Tween 20 0.13 0.52 %
H,O 6.77
Toplam reaksiyon karigimi 25

Caligmada kizilgam i¢in daha Onceden optimize edilen PCR
amplifikasyon dongiileri (KAYA ve NEALE 1995) kullanilmustir:

Basamak  Sicakhk Siire Dongii sayisi

1 85°C 15 sn. 1

2 95°C 5 sn. 1

3 92°C 1 dk. 55 sn. 1
95°C 5 sn.

4 92°C 55 sn. 45
37°C 1 dk.
72°C 2 dk.

5 72°C 7 dk. 1



Elde edilen PCR iirtinleri 2 pl, % 25’lik formamid yiikleme boyasiyla
karistirilarak % 1.7°lik agaroz jellerinde goriintiilenmistir. Jeller IXTAE (0.4
M Tris Asetat) tamponunda 80 Voltta 3 saat yiriitiildiikten sonra, 5
pg/ml’lik etidyum bromid soliisyonu ile 30 dakika boyandiktan sonra, fazla
boyalar1 temizlemek i¢in saf su icerisinde 10 dakika bekletilmistir. UBC-144
primerleryle elde edilen bantlar Sekil 2°de gdsterilmistir.

L 184 355 533 L

-

- e

Sekil 2. 184 (Karakoy TM), 355 (Karakdy TB) ve 533 (Karakody A)
No’lu Ailelerin 6 Megagametofitinde UBC 144 Primeri ile Cogaltilan
RAPD Bantlari. L: DNA Standard:

Figure 2. RAPD Fragments Amplified by the Primer UBC 144 in 6
Megagametophytes from 184" (Karakdy Seed Stand), 355" (Karakdy Seed
Orchard), 533" (Karakoy Plantation) Families. Lane L is the DNA Standard

3.6. Jellerin Yorumlanmasi

Amplifikasyon iiriinleri gorsel olarak degerlendirilmistir. Verilerin
toplanmasi sirasinda RAPD bantlarinin biiyiikliigiinii belirlemek amaciyla
100 ile 3000 baz cifti arasinda bantlari iceren DNA standardi (GenerulerTM
100 base pair DNA ladder plus, MBI Fermentas, Litvanya) kullanilmistir.

Her bir agacin genotipi, her bir lokusta bulunan ve orneklenen 6
endospermdeki bantlardan ¢ikarilmigtir. Bir 6rnekte haploid RAPD bantinin
gozlenmesi durumunda 1 rakami ve gozlenmemesi durumunda O rakamu
kullanilmistir. Haploid megagametofit 6rneklerinden elde edilen genotipler,
450 agacin her biri i¢in ve her bir lokus i¢in diploid genotipe ¢evrilmistir.
Agaglarin genotipini belirlemek ig¢in; her bir lokus i¢in bir bantin 6 6rnegin
hepsinde gozlenmesi durumunda baskin homozigot (AA), en az bir drnekte
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olmamasi durumunda heterozigot (AB) ve 6 Ornegin higbirinde olmamasi
durumunda ¢ekinik homozigot (BB) degerlendirmesi yapilmistir (Cizelge 6).

Cizelge 6. Diploid Genotip Degerlendirmesi
Table 6. Diploid Genotype Scores

Toplam Ornek Sayis1 | Bant Gozlenen Ornek Sayisi Diploid
Total Sample Size Samples Having Band Degerlendirme
Diploid Score
6 6 AA
6 5 AB
6 4 AB
6 3 AB
6 2 AB
6 1 AB
6 0 BB

3.7. Veri Analizi

Veri toplama asamasi tamamlandiktan sonra, analiz programlari i¢in
veri tabanlar1 hazirlanmistir. Etkili allel sayisi (A.) ve gozlenen allel sayisi
(A), beklenen heterozigotluk (H.) ve gozlenen heterozigotluk (H,), Shannon
sabiti (I) ve polimorfik lokus oranlart (P) POPGENE-Microsoft Window-
based Freeware for Population Genetics Analysis (YEH ve ark. 1997)
programi kullanilarak hesaplanmistir. F-istatistiklerinin tahmini GENETIX
4.0 programi (BELKHIR ve ark. 1996-2001) ile yapilmistir.
POPULATIONS 1.0 programi (LANGELLA 2000) ile NEI (1972)’ nin
genetik mesafelerine gore yakin baglanti agaglari (neighbor-joining trees)
olusturulmustur.

3.7.1. Allel Frekanslari

Bant yapilarinin belirlenmesinin ardindan allel frekanslarinin tahmini
asagidaki formiille yapilmistir:

A

(N, + 3 Ny)
fA)=xi =

2N

Bu formiildeki
f(A) : herhangi bir allelin frekansi,
N : populasyondaki birey sayisi,
Nii ve N;j; : sirastyla Aj; ve Ajj genotiplerinin sayisi,
m : bir lokusdaki allel sayisini temsil etmektedir (NEI 1987).
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3.7.2. Allel Sayisi

Genetik varyasyonun bir diger gostergesi de lokus basma diisen allel
sayisidir (A). Allelik zenginlik olarak da anilan bu o6lgiit 6rnek sayisindan
etkilenmektedir.

Z nai

Ortalama(n, ) = -

n, :ilokusunun allel say1si

r :lokus sayisidir (NEI 1987).
3.7.3. Etkili Allel Sayis1

KIMURA ve CROW (1978) tarafindan gelistirilen bu olgiit
homozigotlugun tersidir (devrigidir).

Ne= 1/ Y x?

N, : etkili allel sayis1
X; : i allelinin frekansidir.

3.7.4. Shannon Sabiti

Shannon sabiti her bir populasyondaki varyasyon diizeyini
gostermektedir. Allel frekanslarina dayanilarak asagidaki formiille
hesaplanmaktadir. Her bir lokus i¢in hesaplanip, ortalamasi alinarak tim
lokuslar i¢in ortalama degeri bulunmaktadir.

H() =Di Inpi

H, : Shannon sabiti

pi : Allel frekansidir (LEWONTIN 1972; YEH ve ark. 1995).

3.7.5. Heterozigotluk
Bir populasyondaki genetik varyasyonun en yaygin kullanilan 6lgiiti

heterozigotluktur. Bir lokusdaki beklenen heterozigotlugun ( h ) tahmininde
asagidaki formiil kullanilmaktadir:

A2
2N | 1-) xi

2N -1

h =
N : birey sayist
X : allel frekansidir (NEI 1987).
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3.7.6. Polimorfik Lokus Oram

Bir calismada kullanilan 6rnek sayisi yeterince yliksekse, genetik
varyasyon polimorfik lokus orani ve ortalama heterozigotlukla tespit
edilebilir.

En yaygin allelinin (X;) frekansi 0.99 veya 0.95’e esit veya az ise o
lokusa polimorfik denmektedir. Bu calismada 0.99 kriteri kullanilmigtir.

Polimorfik lokus orani ( P ) asagidaki formiille hesaplanmugtir:

o
r
Ny : polimorfik lokus say1si
r :lokus sayisidir (NEI 1987).

3.7.7. F-istatistigi

Heterozigotluk, soy i¢i eslesmenin (inbreeding) 3 seviyede tepitinde
kullanilmaktadir (NEI 1987).

Fis her bir alt-populasyon icindeki fiksasyon endeksini yani her bir alt-
populasyondaki heterozigotlugun Hardy-Weinberg dengesinden sapmasini
gostermektedir. Fis degeri —1 ile +1 arasinda degisir. Negatif degerler
heterozigotluk fazlaligina, pozitif degerler ise heterozigotluk azligina

isarettir.
_ Hs_H| —1- H|
1S HS HS

H, = Bir populasyondaki bireyin gdzlenen heterozigotluk degeri,
Hs = Bir populasyondaki bireyin beklenen heterozigotluk degeridir.

Fir tiim populasyonlardaki fiksasyon endeksini yani tiim populasyonlardaki
heterozigotlugun Hardy-Weinberg dengesinden sapmasini gostermektedir.

_HT_H|_1_H|

" H, H.

Hr = Tiim populasyonlardaki bireyin beklenen heterozigotluk degeri.

Fsr ise populasyonlar arasindaki allel frekanslar1 farkliliklar
nedeniyle meydana gelen fiksasyon endeksindeki azalmay1 gostermektedir.
Ayrica, populasyonlar arasi genetik farklilagsmayi gosteren en kapsamli
Olciitlerden biridir. Daima 0 ile +1 arasinda degisen pozitif degerler alir. Fsr
degeri 0.05 ve daha azsa populasyon i¢i genetik farklilasma ihmal edilebilir
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diizeyde, 0.25’den Dbiiyiikse ciddi Olgiide
sozedilebilir.

— HT_HS:]—

genetik

Hs

F==7 1,

H, asagidaki formiille hesaplanmaktadir:
S A
Z ho,

S

H.

S :populasyon sayisi

H-

farklilasmadan

No, : J populasyonundaki gézlenen heterozigotluk (Nei, 1987).

Hs asagidaki formiille hesaplanmaktadir:
S A
2N,
_ =

H s

S

A

]

Hr asagidaki formiille hesaplanmaktadir:

HT:l_ZXiza

h. :j populasyonundaki beklenen heterozigotluk degeridir (Nei, 1987).

X;, : 1 allelinin tiim populasyonlar i¢in ortalama frekansidir (Nei, 1987).

Bu 3 endeks asagidaki sekilde iliskilidir:

I-Fq Z(I_Fls)(l_

For)

Ayrica, Fgr kullanilarak populasyonlar arasindaki gen akisi (Ny,)

asagidaki formiille hesaplanabilmektedir:

Nm = 0.25 (1 - FST) / FST
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Her generasyonda 1 bireyin gocii genetik siiriiklenmeden kaynaklanan
genetik  varyasyon azalmasini Onleyecektir. Bu deger populasyon
biiyiikliiglinden bagimsizdir. Eger N, degeri 1’den kiiciikse populasyonlar
arasi farklililagma gozlenmektedir. (WRIGHT 1951).

3.7.8. Genetik Mesafe

Genetik mesafe populasyon (ya da tiir) ciftleri arasindaki gen
farkliliklarinin biiyiikligiidiir. Bu degerler genellikle geometrik uzakliklarla
analogdur, yani 0 mesafe degerinin “0” olmasi farklilik olmadigina isarettir.
Benzerlik (I) ve mesafe (D) degerleri birbirine komplementerdir ([+D =1).

En fazla kullanilan genetik mesafe degeri Nei’nin Genetik Mesafesidir
(NEI 1972).

J

| = 2

ny=iixiyi JfZzjf Jy=iyf

| : X ve y populasyonlarinin genetik benzerligidir.
X; ve Y;, iallelinin x ve y populasyonlarindaki frekanslaridir.

Calisilan tiim lokuslar i¢in J,, J, ve J, toplanip lokus sayismna

Xy °
boliinerek tiim alleller i¢in ortalamasi alinmaktadir. Elde edilen ortalama

Xy °
kullanilmaktadir.

degerler (J,,, J, ve J ;,) genetik mesafe (D) ve benzerligin tahmininde

I':J'—Xy D=-—Inl
(ax37,)"
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4. BULGULAR VE TARTISMA

4.1. Populasyonlarin Genetik Yapilari

Caligilan 12 primerde 233 polimorfik RAPD banti gozlenmistir. Elde
edilen ham veri incelendiginde, bazi bantlarin her populasyonda
gbzlenmedigi ve frekanslarinin ¢ok diisiik (<10 %) oldugu goriilmiistiir. Bu
ylizden veri analizinden bu lokuslar ayiklanmis, 86 lokus analizde
kullanilmistir. Monomorfik lokus bulunamamustir, ¢iinkii kullanilan lokuslar
18 populasyondan en az birinde polimorfiktir. Her bir populasyondaki
polimorfik bant sayisi farkliliklar gostermistir. Polimorfik lokus sayisi tohum
mescerelerinde 62 ile 70, tohum bahgelerinde 64 ile 79 ve agaglandirmalarda
61 ile 68 arasinda degigmistir. Belirli bir populasyona 6zgiin bir allele
rastlanmamustir.

4.2. Genetik Cesitlilik

Populasyonlarin genetik cesitliligini belirlemede gozlenen (A) ve etkili
allel sayist (A.), beklenen (H.) ve gozlenen heterozigotluk (H,), Shannon
sabiti (I) ve polimorfik lokus orani (P) gibi kriterler kullanilmistir. Bulunan
degerler Cizelge 7 ve Cizelge 8’de verilmistir.

4.2.1. Allel Sayisi

Gozlenen ortalama allel sayist (A) ve etkili allel sayisi (Ae), tohum
mesceresi, tohum bahgesi ve agaclandirmalarda birbirine yakindir (Cizelge
7). Ayn orijinli mescere, bahce ve agaglandirmalarda da standart sapmalar
g0z Oniine alindiginda, belirgin bir farklilik yoktur. Biitiin populasyonlar ve
lokuslar icin ortalama gozlenen allel sayist 1.7 +0.42°dir. Biitiin
populasyonlar ve biitiin lokuslar i¢in ortalama etkili allel sayisi 1.48+
0.04°diir. Bu deger kizilgamda yapilan RAPD calismasinda 1.48 (LISE
2000), SSR ¢alismasinda ise 1.42 (OZEL 2001), DOGAN (1997) ve
GULBABA ve OZKURT (1998)’un izoenzim calismalarinda 1.44 ve 1.4
olarak bulunmustur. Bulunan ortalama etkili allel sayisi bu degerlerle
uyumludur.

Asil allel sayisi ya da gozlenen allel sayist sadece biitiin alleller ayni
frekansta oldugu zaman etkili allel sayisina esittir (KIMURA ve CROW
1978). Oldiiriicii genler etkili allel sayisina dahil edilmedigi i¢in, etkili allel
sayist gozlenen allel sayisindan her zaman daha disiik olacaktir. Bu
calismada da etkili allel sayist degerleri gozlenen degerlerden diisiik
bulunmustur.
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4.2.2. Shannon Sabiti

Shannon sabiti (I) ortalamasi tohum mescereleri ve bahgeleri i¢in 0.41
agaclandirmalar i¢in 0.39 olarak hesaplanmistir (Cizelge 7). Bu deger;
mescerelerde 0.39-0.44, bahgelerde 0.37-0.50 arasinda degisen degerler
aldigini, agaglandirmalarda ise tiim populasyonlarin aym degerde (0.4)
oldugu goriilmiistiir. Tim orijinler karsilastirildiginda, istatistiki agidan
anlamli bir farklilik olmadig1 goriilmektedir. Bu degerler LISE’nin (2000)
RAPD calismasinda (0.40) ve OZEL’in (2001) SSR calismasinda (0.45)
bulunan degerlere ¢ok yakindir.

4.2.3. Heterozigotluk

Beklenen heterozigotlugun (H.) mescere (0.28%£0.02), bahge
(0.2840.02) ve agaglandirmalar (0.27£0.02) i¢in ortalamalar1 birbirine ¢ok
yakindir (Cizelge 8). Hc'nin tohum mescerelerinde 0.27-0.31, tohum
bahgelerinde 0.26-0.28 ve agaglandirmalarda 0.25-0.29 degerleri arasinda
degistigi gorilmiistiir. Tiim sonuglar karsilastirildiginda, gruplar ve orjinler
arasinda istatistiki agidan anlamli bir farklilik olmadig1 goriilmektedir.

Ayni sekilde, bahge (0.27+0.02) ve agaclandirmalarin (0.25%0.03)
ortalama go6zlenen heterozigotluk (H,) degerlerinin de mescerelerinkinden
(0.24+0.02) farkli olmadig1 goriilmektedir. Gruplara bakildiginda H,
degerinin tohum mescerelerinde 0.21-0.26, tohum bahgelerinde 0.25-0.29 ve
agaclandirmalarda 0.21-0.28 degerleri arasinda degistigi goriilmiistiir. Tiim
sonuglar karsilastirildiginda, guruplar ve orjinler arasinda istatistiki ac¢idan
anlamli bir farklilik olmadigi goriilmektedir.

Calisilan biitiin populasyonlarda beklenen heterozigotluk ortalamasi
0.28, gozlenen heterozigotluk ortalamasi 0.25’tir. Bulunan degerler
kizilgamla yapilan RAPD (LISE 2000) ve izoenzim c¢alismalarinda
(CONKLE ve ark. 1988; KARA ve ark. 1997, DOGAN 1997; GULBABA
ve OZKURT 1998; PANETSOS ve ark. 1998) belirtilen degerlerle
uyumludur. Bununla beraber, kizilgamda yapilan SSR ¢alismasinda (OZEL
2001) beklenen heterozigotluk 0.35 ve gozlenen heterozigotluk (.28
bulunmustur. Bu farklilik muhtemelen RAPD ve SSR belirteglerinin farkli
yapisindan kaynaklanmaktadir.

4.2.4. Polimorfik Lokus Orani

Ortalama polimorfik lokus orani (0.99 kriterinde) tohum bahgelerinde
% 79.1, tohum mescereleri % 76.4 ve agaclandirmalara % 75 olarak
bulunmustur (Cizelge 8). Tohum bahgelerinde polimorfik lokus orani tohum
mescereleri ve agaclandirmalara nazaran biraz daha yiiksek goriinmekle
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birlikte anlamli bir farkliliktan s6z edilememektedir. Polimorfik lokus oran
tohum mescerelerinde % 73.3-81.4 arasinda iken, tohum bahgelerinde %
74.4-91.9 arasindadir. Bu aralik agaglandirmalarda daha dar olup, % 70.9-
79.1 arasinda degismistir. Polimorfik lokus oraninda en belirgin farkliliklar
Karakoy’de goriilmiistiir. Bu oran Karakdy TM’de % 76.4 iken, TB’de %
91.9’a yiikselmis ve A’da % 70.9’a diismiistiir. Biitiin populasyonlar i¢in
bulunan ortalama deger % 77 olup, kizilgamda yiiksek genetik ¢esitliligin
gostergesidir.

Bu oran Akdeniz bolgesindeki alti kizilgam populasyonunda yapilan
RAPD calismasinda (LISE 2000) % 86.29 ve SSR c¢alismasinda (OZEL
2001) % 95.97 olarak belirtilmistir. Ibrelilerle yapilan diger RAPD
calismalarinda (ISABEL ve ark. 1995; SZMIDT ve ark. 1996; RAJORA
1999) polimorfik lokus orant % 66.7-90.9 arasinda olup, bu calismada
bulunan sonuglarla uyumludur. Kizilgamla yapilan izoenzim g¢aligmalarinda
ise polimorfik lokus oran1 % 43 ile % 86 arasinda degismistir (CONKLE ve
ark. 1988; KARA ve ark. 1997; DOGAN 1997; GULBABA ve OZKURT
1998; PANETSOS ve ark. 1998). Bu fark ¢alisilan belirteg sistemlerinin
farkliligindan kaynaklanmaktadir.
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Cizelge 7. Cahsilan Tohum Kaynaklarina Ait Ortalama Gozlenen Allel Sayisi (A), Ortalama Etkili Allel
Sayisi (Ae), Shannon Sabiti (I) ve Standart Hatalar
Table 7. Mean Number of Observed Alleles (N,), Mean Number of Effective Alleles (N.), Shannon’s Information
Index (I) and their Standart Errors for the Studied Populations

Tohum Mescereleri Tohum Bahceleri Agaclandirmalar
Seed Stands Seed Orchards Plantations

Populasyonlar A Ae I A Ae | A Ae I

Population Na Ne 1 Na Ne 1 Na Ne I
Cetibeli 1.81£0.04 | 1.46+£0.04 | 0.41+£0.03 | 1.77£0.05 | 1.46+£0.04 | 0.40+£0.03 | 1.77£0.05 | 1.45+0.04 | 0.40+0.03
Karsanti 1.73+£0.05 | 1.46+£0.04 | 0.39+£0.03 | 1.74+0.05 | 1.43+£0.04 | 0.37£0.03 | 1.77£0.05 | 1.49+£0.04 | 0.40+0.03
Yaras 1.79+£0.04 | 1.53+£0.04 | 0.44+0.03 | 1.80+£0.04 | 1.46+£0.04 | 0.41£0.03 | 1.77£0.05 | 1.49+0.04 | 0.40+0.03
Lengiime 1.72+£0.05 | 1.46+£0.04 | 0.39+0.03 | 1.74+0.05 | 1.43+0.04 | 0.38+0.03 | 1.73+£0.05 | 1.47£0.04 | 0.40+0.03
Kumluca 1.76+0.05 | 1.4940.04 | 0.42+0.03 | 1.7940.04 | 1.4840.04 | 0.41+0.03 | 1.7340.05 | 1.4340.04 | 0.40+0.03
Karakoy 1.774£0.05 | 1.47+0.04 | 0.40+0.03 | 1.9240.03 | 1.58+0.04 | 0.50+0.03 | 1.71+0.05 | 1.4140.04 | 0.40+0.03
ORTALAMA | 1.76+.05 | 1.48+0.04 | 0.41+0.03 | 1.79+0.04 | 1.47+0.04 | 0.41+0.04 | 1.75+0.04 | 1.46+0.04 | 0.39+0.03




0¢

Cizelge 8. Cahsilan Tohum Kaynaklarina Ait Gozlenen Heterozigotluk (H,), Beklenen Heterozigotluk (H,),

Polimorfik Lokus Orani (P) ve Standart Hatalar

Table 8. Estimated Observed Heterozygosity (H,), Expected Heterozygosity (H.), Proportion of Polymorphic Loci
(P) and their Standart Errors for the Studied Populations

Tohum Mescereleri Tohum Bahceleri Agaclandirmalar
Seed Stands Seed Orchards Plantations

Populasyon H, H, % P H, H, %P H, H, %P
Population

Cetibeli 0.21£0.02 | 0.28%0.02 81.4 0.26£0.03 | 0.27+0.02 | 76.7 0.2440.03 0.27+0.02 | 76.7

Karsanti 0.24+£0.03 | 0.27£0.02 73.3 0.25+£0.03 | 0.27+0.02 | 74.4 0.28%0.03 0.294+0.02 | 76.7

Yaras 0.26+£0.03 | 0.31£0.02 79.1 0.2940.03 | 0.26+0.02 | 80.2 0.25%+0.03 0.29+0.02 | 79.1

Lengiime 0.23£0.02 | 0.27%0.02 72.1 0.2740.03 | 0.28+0.02 | 74.4 0.27£0.03 0.274£0.03 | 73.3

Kumluca 0.25+£0.03 | 0.29£0.02 75.6 0.2740.03 | 0.26£0.02 | 79.1 0.25%0.03 0.26+0.02 | 73.3

Karakoy 0.2440.02 | 0.28%0.02 76.7 0.2940.03 | 0.28+0.02 | 91.9 0.21£0.02 0.25+0.02 | 70.9

ORTALAMA | 0.24+0.03 | 0.28+0.02 76.4 0.2740.03 | 0.28+0.02 | 79.1 0.25+0.03 0.27+0.02 | 75.0




4.3. F-Istatistigi

Fis en yiiksek degerini tohum mescerelerinde (0.16, P<0.001), en
diisiik degerini ise tohum bahgelerinde (0.03, p<0.01) gostermistir. Biitiin Fg
degerlerinin istatistiksel olarak anlamli bulunmasi, Hardy-Weinberg
dengesinden sapmalar oldugunu gostermektedir. Fis degerinin tohum
bahgeleri ve agacglandirma alanlarinda daha yiiksek olmasi beklenebilir.
Ciinkii hem kozalak toplanan tohum agaglari, hem de tohum bahgelerini
olusturan plus agaglar seleksiyon sonucu belirlenmektedir. Seleksiyon ve soy
ici eslesme Hardy-Weinberg dengesinden sapmaya neden olan ana
nedenlerdendir. Bu durum, tohum mescerelerinden tohum toplanmasinda
zengin tohum yilina rastlamasinin bir sonucu da olabilir. Ciinkii 6rnekler
sadece toplama aninda kozalak verenlerden yapildigindan, populasyondaki
panmiktik denge kirilmistir. Ayrica tohum bahgelerinde ve agaclandirmalar
da gozlenen Fs degerlerinin tohum mescerelerininkinden diisiik olmasi,
tohum bahgelerinde ve agaclandirmalarda akrabalik iliskisi olmayan ailelerin
orneklenmesinden de kaynaklanmig olabilir. Bununla beraber tohum
mescereleri ve agacglandirmalara kiyasla tohum bahgelerinde genetik
cesitlilik, beklenen degerden c¢ok biyik farkliik gdstermemektedir.
Ozellikle Yaras ve Lengiime tohum bahgelerinde, gdzlenen heterozigotlugun
beklenenden daha yiiksek bulunmasi, tohum bahgesi ve agaglandirmalarda
heterozigotluk lehine bir seleksiyon oldugunun kanit1 sayilabilir.

Cizelge 9. F-Istatistigi Sonuclar
Table 9. Summary of F-Statistics

Ornek sayis
Sample size

300 0.16%** | 0.25%** | 0.11*** | 1.93

Fis Fir Fsr Nm

Tohum mescereleri
Seed stands

Tohum bahgeleri 300 0.03%* | 0.13%** | 0.10%** | 2.19
Seed orchards

Agaglandimalar | = 550 | g7ann | 0 17%0% | 0.11%%% | 2.06
Plantations

(**P<0.01, ***P<0.001)

Fis : Populasyon igi fiksasyon indeksi (Fixation index within subpopulations)
Fir : Tiim populasyonlar i¢in fiksasyon indeksi (Total fixation index)

Fsr : Populasyonlar arasi genetik ¢esitlilik (Differences among populations)
Nm : Gen akisi katsayisi (Gene flow)
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Populasyonlarin tiimiinde sapmalar1 gosteren Fir degerinin tohum
mescerelerinde  0.25 (P<0.001) olmasi, c¢alisilan populasyonlarda
homozigotlugun beklenenden yaklasik % 25 fazla olduguna isarettir. Tohum
bahgeleri ve agacglandirmalarda bulunan Fjpr  degerleri  tohum
mescerelerininkine gore daha diisiiktiir.

Bulunan Fig ve Fir  degerleri, daha once kizilcamla yapilan
calismalarla uyumludur (KARA ve ark. 1997; DOGAN 1997; GULBABA
ve OZKURT 1998; PANETSOS ve ark. 1998; LISE 2000). Homozigotlarin
asiriligr (heterozigotluk azligl), genel olarak disardan dollenen tiirlerde,
benzer genotipler arasindaki eslesme veya 6rnekleme hatasi gibi nedenlerden
dolay1 ileri gelmektedir (GURIES ve LEDIG 1981; DANCIK ve YEH 1983;
KNOWLES 1991; LIU ve KNOWLES 1991; WANG ve MCDONALD
1992; SPROULE ve DANCIK 1996; THOMAS ve ark. 1999).

Tohum mescerelerinin ortalama Fgr (0.11) olarak bulunmus olup, bu
deger genetik ¢esitliligin 6nemli bir kisminin (% 89) populasyonlar iginde
oldugunu gostermektedir. Bu sonug kizilgamla yapilan RAPD (LIiSE 2000)
ve izoenzim ¢aligmalarimin (CONKLE ve ark. 1988; KARA ve ark. 1997,
DOGAN 1997; GULBABA ve OZKURT 1998; PANETSOS ve ark. 1998)
sonuglarina paraleldir. Populasyonlar igindeki genetik ¢esitliligin yiiksek
olmasi, riizgarla dollenen ve kesintisiz yayilis gdsteren orman agaglarinin
temel ozelligidir. Ornegin bir ¢ok orman agaci tiiriinde, dzellikle de genis
yayilis alani olanlarda, toplam genetik farklilasmanm % 2 ile % 16’smin
populasyon arasi farkliliklardan kaynaklandigi belirtilmistir (MORAN ve
HOPPER 1987). Bu galigmada da tohum mescereleri arasindaki farklilagma
% 11 olarak hesaplanmistir. Populasyonlar i¢i genetik farklilagmanin
populasyonlar arasi farklilasmaya oranla oldukga yliksek olmasina ragmen,
bu ¢aligmada bulunan Fgsr degeri (0.11) daha onceki kizilgam ¢aligmalarina
gore (0.028-0.085) yiiksektir. Bu da orneklenen populasyonlarm onceki
caligmalarin  aksine farkli bolgelerden secilmesinden ve cografik
uzakliklarinin  fazla olmasindan kaynaklanabilir ¢iinkii populasyonlar
arasindaki mesafe arttik¢a, gen akis1 azalmaktadir (PARKER ve ark. 1997).

Populasyonlar arasinda gen akisii gosteren Nm  degerleri
mescerelerde (1.93), tohum bahgelerinde (2.19) ve agaclandirmalarda (2.06)
belirgin farkliliklar géstermemistir. Bu ti¢c kategoride de Nm degerinin 1’den
yliksek olmas1 populasyonlar arasinda cesitlilik ve allel frekanslar1 agisindan
onemli farkliliklar olmadigini belirtmektedir. Dis dollek bitkiler ig¢in
ortalama Nm ise 4.75’tir (HAMRICK 1989).

4.4. Populasyonlar Arasinda Genetik Mesafe

Populasyonlarin genetik olarak uzakliklarin1 belirlemek i¢in NEI
(1972)’nin standart genetik mesafe degeri kullanilmigtir. Tohum mescereleri,
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tohum bahgeleri ve agaclandirmalarin genetik mesafe degerleri sirasi ile
Cizelge 10, 11 ve 12°de verilmistir.

Genetik mesafe degerleri; tohum mescerelerinde 0.026-0.102, tohum
bahgelerinde 0.038-0.075 ve agaglandirmalarda 0.037-0.085 arasinda
degismistir. Kizilgamla daha once yapilan g¢aligmalarda ise 0.001-0.057
arasinda degerler verilmistir (KARA ve ark. 1997, DOGAN 1997;
GULBABA ve OZKURT 1998; PANETSOS ve ark. 1998; LISE 2000).
Elde edilen genetik mesafe degerlerinin onceki ¢alismalara gore yliksek
degerler olmasi, populasyonlarin cografik mesafelerinin 6nceki ¢aligmalara
gore uzak olmasindan ve populasyonlarin  farklt  bolgelerden
orneklenmesinden kaynaklanmaktadir. Genetik mesafe degerlerinin de
yiiksek bulunmasi, populasyonlar arasi genetik g¢esitliligin de diger
caligmalara gore yiiksek bulunmasi ile desteklenmektedir.

T.M’ler arasinda genetik olarak birbirine en yakin populasyonlar
Kumluca ve Karakdy (0.026); T.B’ler arasinda Karsant1 ve Yaras (0.038);
A.’lar arasinda ise Lenglime ve Yarag (0.037) tir.

Cizelge 10. Tohum Mescerelerinin Genetik Mesafe Degerleri
Table 10. Genetic Distance Values of Seed Stands

Cetibeli | Karsant1 | Yaras | Lengiime | Kumluca | Karakoy
Cetibeli k&
Karsanti | 0.088 otk
Yaras 0.102 0.045 ok
Lengiime | 0.086 0.062 0.048 hoAkk
Kumluca | 0.063 0.050 0.062 0.040 ek
Karakoy | 0.080 0.058 0.054 0.050 0.026 otk
Cizelge 11. Tohum Bahgelerinin Genetik Mesafe Degerleri
Table 11. Genetic Distance Values of Seed Orchards
Cetibeli | Karsant1 | Yaras | Lengiime | Kumluca | Karakoy
Cetibeli Hok K
Karsanti | 0.050 otk
Yaras 0.047 0.038 kel
Lengiime | 0.047 0.054 0.048 ik
Kumluca | 0.048 0.055 0.058 0.049 otk
Karakoy | 0.047 0.075 0.060 0.048 0.064 ok
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Cizelge 12. Agaclandirmalarin Genetik Mesafe Degerleri
Table 12. Genetic Distance Values of Plantations

Cetibeli | Karsant1 | Yaras | Lengiime | Kumluca | Karakoy
Cetibeli oAk
Karsant1 | 0.061 ook
Yaras 0.085 0.047 ok
Lengiime | 0.067 0.050 0.037 ik
Kumluca | 0.071 0.051 0.054 0.040 ek
Karakoy | 0.052 0.064 0.047 0.041 0.038 oAk

Ayrica populasyonlar arasindaki genetik iliskileri gorebilmek i¢in NEI
(1972)’nin standart genetik mesafeleriyle dendrogramlar (Metod: Neighbor-
joining) olusturulmustur (Sekil 3). Dendrogramlarda her bir ayrimin
yanindaki degerler yiizde olarak o bolinmenin giivenilirligini gosterir. Bu
degerler diisik (% 90’ altinda) oldugu i¢in dendrogramlardaki
kiimelesmeler ¢ok kesin olarak belirmemistir.

Tohum mescerelerinin dendrogramina (Sekil 3A) gore populasyonlar
iic ana kola ayrilmigtir. Birinci kolda Cetibeli, ikinci kolda Kumluca
populasyonu goriilmektedir. Ugiincii kol ise kendi arasinda tekrar ikiye
ayrilmis bir kolda Karakdy populasyonunu, ikinci kolda ise Lengiime,
Karsanti ve Yaras populasyonlarini igermistir.

Tohum bahgelerinin (Sekil 3B) dendrograminda populasyonlar ii¢ ana
kola ayrilmistir. ilk kolda Kumluca, ikinci kolda Cetibeli, Lengiime,
Karakoy ve lg¢iincii kolda da Karsanti ve Yaras yer almaktadir.

Agaclandirmalarin (Sekil 3C) dendrograminda da populasyonlar iig
ana kola ayrilmigtir. Birinci kolda Kumluca, ikinci kolda Karsanti, Yaras,
Lengiime, ve iigiincii kolda Cetibeli ve Karakdy yer almaktadir.

A) Tohum mescereleri Cetibeli

— Kumluca
44

Karakoy
35 I .

englime
44
Karsanti
68
0.01 Yarag
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B) Tohum bahceleri

Kumluca
Cetibeli
5 29 Lengtime
46
Karakoy
Karsanti
88
0.01 Yarag
C) Agaclandirmalar Kumluca
Karsantn
29 14 Yarag
48
Lengiime
Cetibeli
48
0.01 ——Karakoy

Sekil 3. Tohum Mesceresi, Tohum Bahgesi ve Agaclandirmalarin
NEDP’nin (1972) Standart Genetik Mesafeleriyle Olusturulan
Dendrogramlari (Metod: Neighbor-Joining)

Figure 3. Dendrograms Based NEI's (1972) Standard Genetic Distance for
Seed Stands (A), Seed Orchards (B) and Plantations (C) (Method: Neighbor
Joining)

Farkli 1slah zonundaki mescere, bah¢e ve agaclandirmalar arasinda
orijin bazinda da genetik mesafe degerleri hesaplanmis ve Cizelge 13’te
verilmistir. Bu mesafelere gore olusturulan dendrogramlar da Sekil 4’te
gosterilmektedir. Tohum mescereleri ile bahgeler ve agaglandirmalar
arasindaki genetik mesafe degerleri Kumluca ve Karakdy populasyonlarinda
oldukca diisiikk olup, genetik benzerliklerini gdstermektedir. Cetibeli,
Karsantt ve Lengiime dendrogramlarindaysa mescerenin bahge ve
agaclandirmadan oldukga uzak kaldigi goriilmektedir.
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Cizelge 13. Alt

Orijindeki

Tohum Mesceresi,
Agaclandirmalar Arasindaki Genetik Mesafe Degerleri

Bahcesi

ve

Table 13. Genetic Distance for Seed Stand, Seed Orchard and Plantations at

Each of the Six Origins

™ TB A
Cetibeli ™ o
TB 0.085 orkok
A 0.106 0.054 kol
Karsant ™ oo
TB 0.106 Aok
A 0.094 0.068 ook
Yaras ™ ok
TB 0.097 Hoakk
A 0.080 0.081 oAk
Lengiime ™ ok
TB 0.089 Hokkok
A 0.104 0.047 HAEK
Kumluca ™ ok
TB 0.053 Aok
A 0.054 0.056 ook
Karakoy ™ ok
TB 0.060 Horkk
A 0.066 0.052 kol
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Cetibeli Karsanti

™ ™
100 TB 100 TB
RN A 001 A
Yaras Lengiime
™ ™
100 TB 100 TB
oot A L A
Kumluca Karakoéy
™ ™
100 TB 100 TB
0.01 A 0.01 A

Sekil 4. Alti Orijinin Her birinde Tohum Mesceresi (TM), Tohum
Bahgesi (TB) ve Agaclandirmanim (A) {liskilerini Gésteren
Dendrogramlar

Figure 4. Dendrograms Showing Relations of Seed Stand, Seed Orchard and
Plantations at Each of the Six Origins
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4.5. Populasyonlarin Genetik Cesitliliginin Karsilastirilmasi

Tohum mescereleri, tohum bahgeleri ve agaclandirmalar arasinda
genetik cesitlilik parametreleri agisindan belirgin farkliliklar bulunmamustir.
Sadece, polimorfik lokus yiizdesinde tohum bahgelerinde tohum
mescerelerine gore biraz artis gézlenmistir. Agaclandirmalarda ise Cetibeli,
Kumluca ve Karakdy’de polimorfik lokus yiizdesinde hafif bir azalma
olmustur. Tohum {iretiminde oldugu gibi, fidan {iretim teknikleri de genetik
varyasyonu etkileyebilir. Bunlar biyolojik faktorler (tohumun uyku hali,
¢imlenme hizi) ve isletme etkinlikleri (aralama, menfi seleksiyon) olarak 2
gurupta toplanabilir (STOEHR ve EL-KASSABY 1997). Sonug olarak dogal
kizilgam ormanlarinda (tohum mescerelerinde) bulunan genetik cesitliligin
orman igletmecileri tarafindan basarili bir sekilde tohum bahgelerine ve
agaclandirmalara aktarildig1 goriilmektedir (Cizelge 7, 8).

Agac 1slaht programlarinda secimler, istenen fenotipik karakterlere
gore yapildigr i¢in genetik tabanlarinin daha dar olmasi beklenmektedir.
Ancak, bu calismada fenotipik se¢imle kizilcamin genetik ¢esitliliginin
korundugu, tohum bahgelerinde genetik tabanin daraltilmadigi ortaya
¢ikmistir. Bu sonucu destekleyen, tohum bahgelerindeki genetik c¢esitliligin
dogal populasyonlardaki kadar (veya daha fazla) yiiksek oldugunu gdsteren
bir¢ok ¢alisma vardir (KNOWLES 1985; CHAISURISRI ve EL-KASSABY
1994; EL-KASSABY ve RITLAND 1996; SCHMIDTLING ve HIPKINS
1998; ZHENG ve ENNOS 1999). Dogal populasyonlardan daha fazla
ornekleme yapilmasma kargin, ornekleme nispeten daha dar bir alanla
stnirlidir, bu durumda 1slah amagli Orneklenen agaglar, dogal
populasyonlarda &rneklenmeyen allelleri igerebilir (EL-KASSABY 1995).
Bunlara karsin, Picea glauca ve Pinus banksiana fenotipik se¢imlerinde
diisiik allel sayis1 (CHELIAK ve ark. 1988; RAJORA 1999; GODT ve ark.
2001) ve Picea glauca x engelmanni tohum bahgesi klonlarinda diisiik allel
sayist ve diisiik heterozigotluk (STOEHR ve EL-KASSABY 1997)
bildirilmistir. Gene de tarim bitkilerinde goriilen genetik cesitlilik
azalmasinin orman agaclarinda goriilmemesinin nedeni ibrelilerin halen 1slah
dongiislinlin basinda olmasi ve sahip olduklar1 yiiksek genetik c¢esitlilik
olabilir (HAMRICK ve GODT 1989).

Bu caligmadaki sonuglara paralel olarak Pinus banksiana ve Picea
mariana  tohum  mescerelerinde  bulunan  genetik  ¢esitliligin
agaclandirmalarda da muhafaza edildigi (KNOWLES 1985), Picea abies
(GOMORY 1992) ve Picea glauca (RAJORA 1999) agaclandirmalarinda ise
dogal mescerelere gore genetik cesitlilikte azalma oldugu belirtilmistir.
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5. SONUC VE ONERILER

Kizilgam populasyonlarinda bulunan genetik ¢esitliligin miktar ve
yapilanmasinin RAPD analiziyle 86 polimorfik lokusta karsilastiriimasi
sonucunda tohum mescerelerinde bulunan yiiksek genetik cesitliligin,
basarili bir sekilde tohum bahgeleri ve agaclandirmalarina aktarildigi
goriilmiistiir. Genetik ¢esitliligin - gdstergelerinden biri olan gozlenen
heterozigotluk (H,); tohum mescerelerinde 0.24, tohum bahgelerinde 0.27 ve
agaclandirmalarda 0.25 olarak birbirine yakin bulunmustur (Cizelge 8).
Etkili allel sayilar1 da mescere (1.48), bahge (1.47) ve agaglandirmalar (1.46)
arasinda belirgin bir farklilik gostermemistir (Cizelge 7).

Diger canlilara gore genel olarak orman agaclarinda genetik ¢esitlilik
daha yiiksek ve populasyonlar arasindaki farklilasma da (genetik mesafe)
daha disiiktir (HAMRICK ve GODT 1989). Populasyonlarin genetik
cesitliligi ve genetik yapisi evrimsel giiglerin ortaklasa etkisiyle sekillenir,
ozellikle eslesme (dollenme) sistemi, gen akimi ve dogal seleksiyon
populasyonlar igerisindeki ve arasindaki genetik c¢esitliligin dagilimimn
etkileyen faktorlerdir (NEVO 1978; HAMRICK 1989). Bu c¢aligmada da
genetik  ¢esitliligin - 6nemli miktarinin  populasyonlar icinde oldugu
belirlenmistir. Tohum mescereleri ve agaglandirmalarin populasyon igi
genetik ¢esitliligi % 89 ve tohum bahgelerininki % 90 olarak belirlenmistir
(Cizelge 9). Uzun Omiirlii, dis dollek ve cografik olarak kesintisiz yayilis
gosteren bitki tlirlerine ait populasyonlar, karakteristik olarak yliksek
diizeyde populasyon i¢i genetik ¢esitlilik tasir (BROWN 1978; LEDIG ve
CONKLE 1983; CONKLE ve ark.1988; GIANNINI ve ark. 1991). Bu
durum hem populasyon, hem de populasyon i¢i aile seleksiyonu ile dnemli
oranda genetik kazang elde edilebilecegini gostermektedir. Populasyon ici
genetik ¢esitliligin yiiksek olmasi, kizilgamda toplam genetik cesitliligin
yliksek oldugunu gosterir. Bu da kizilcamla yapilacak islah galigmalarinda
genetik kazancin fazla olacaginin gostergesidir.

Islah ve ex-situ koruma ¢alismalarinda 6rnekleme stratejisinin basarisi,
tiirlin dogal populasyonlarinda bulunan genetik cesitliligin biiylik bir
kisminin korunabilmesiyle olgiiliir. Kizilgamda 30 klonla kurulan tohum
bahgelerinin iyi birer ex-situ koruma sagladigi belirtilebilir. Genetik ¢esitlilik
agaclandirma caligmalarinda ¢ok sayida biyotik ve abiyotik zarara karsi bir
giivencedir. Bu nedenle kurulacak tohum bahgelerinin 30 klondan daha
asagrya diigiirlilmesi, olast riskleri artirabileceginden, ileride tohum
bahgelerinde yapilacak genetik ayiklamalar oldukca diisiik entasitede
yapilmast uygun olacaktir. Ancak bu klonlarin genetik iistiinliiklerinin dol
denemeleri ile de desteklenmesi gereklidir. Ciinkii, d6l denemeleri
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sonrasinda yapilacak aralamalar sonrasinda gelecekte bu tohum bahgelerinde
genetik cesitlilik kaybr s6z konusu olabilecektir. Dolayisiyla, bu ¢aligmanin
sonuglarmin  adaptif  karakterlerle yapilacak ¢aligmalarla  birlikte
yorumlanmasi daha uygun olacaktir. Tiirkiye Milli Aga¢ Islah1 ve Tohum
Uretimi Programm 1994-2003 (KOSKI ve ANTOLA 1994) dogrultusunda
kizilgamin bir ¢ok 1slah zonunda d6l denemeleri baslatilmistir.

Uzun Omiirli ve dis etkilere agik orman agaclarinda iiretim
populasyonlarinda genetik gesitliligin yiiksek olmasi temel bir zorunluluktur.
Ciinkii gelecekteki ¢evresel kosullarda degisme, biyolojik zararlilar
bugiinden bilinmemektedir ve bunlar ortaya ¢iktiginda uzun hayat evrelerine
sahip, soy i¢i eslesme etkilerine hassas orman agaglar1 bu degisen kosullara
kolaylikla adapte olamayabilirler (WEI 1995). Bu risklerin tahmin
edilememesi nedeniyle genetik ¢esitlilik 6nemli bir savunma mekanizmasi
olarak degerlendirilmektedir (LEDIG 1988; LINDGREN 1993). Bu
calismada genel olarak agaclandirmalarda dogal populasyonlara yakin
genetik ¢esitlilik bulunmasina ragmen, agacglandirmalarin polimorfik lokus
oraninda azalma oldugu da goriilmektedir.
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OZET

Kizilgam 1slahinin  erken sathalarinda olusabilecek  genetik
degisiklikleri kontrol etmek amaciyla tohum mescereleri, tohum bahgeleri ve
agaclandirmalarinda  bulunan genetik g¢esitlilik RAPD  belirtecleri
kullanilarak belirlenmistir.

Sonuglar kizilgam populasyonlarinin yiiksek genetik ¢esitlilige sahip
oldugunu gostermektedir. Lokus bagina ortalama etkili allel sayis1 1.47 ve
gbzlenen heterozigotluk 0.25 olarak bulunmustur. Ortalama polimorfik lokus
orani ise % 77’dir.

Genetik ¢esitlilik yiiksek oranlarda populasyonlar igindedir ve toplam
genetik  ¢esitliligin %  89’u  populasyonlar i¢i  farkliliklardan
kaynaklanmaktadir.

Tohum mescereleri ve tohum bahgelerindeki genetik cesitlilik
parametrelerinin karsilastirilmasi, lokus basma gozlenen allel sayisi (A),
etkili allel sayist1 (A.), Shannon sabiti (I), beklenen (H.) ve gozlenen
heterozigotluk (H,) degerlerinin benzer oldugunu gdstermistir. Ayrica,
tohum bahgelerindeki ortalama polimorfik lokus oranmnin bu bahgelerin
dogal karsiliklarindan biraz daha yiiksek oldugu bulunmustur. Bu sonuglar,
1slahgilarca yapilan fenotipik sec¢imin, kizilcamda bilinen yiiksek genetik
cesitliligi muhafaza ettigini gostermistir. Tohum bahgesi tesisinde kullanilan
plus agag¢ sayisinin (25-30) yiiksek seviyedeki genetik ¢esitliligi korumada
yeterli oldugu goriilmektedir.

Tohum mescereleri ve agaglandirmalar arasinda genetik cesitlilik
parametreleri bakimindan farklilik bulunmamigtir. Bu sonuglara uymayan
tek bulgu ii¢ agaclandirmanin (Cetibeli, Kumluca ve Karakdy) polimorfik
lokus oraninda gozlenen azalmadir ve bunun da fidanlik uygulamalarindan
kaynaklanmig olabilecegi diisiiniilmektedir. Tohum bahgelerinde bulunan
genetik cesitlilik agaclandirmalarda da korunmustur.

Akrabalar arast dollenme katsayisi tohum bahgelerinde (Fis=0.03) ve
agaclandirmalarda (F;s=0.07), tohum mescerelerininkine (Fis=0.13) gore
daha disiiktir. Bu farklilik isletilen populasyonlarda  bireysel
heterozigotlugun daha yiiksek seviyelere ¢ikmasindan kaynaklanmaktadir.

Sonu¢ olarak, calisilan tiim kizilgam populasyonlarinda yiiksek
genetik ¢esitlilik tespit edilmistir. Bu da dogal kizilgam ormanlarindaki
yapmin tohum bahgelerine ve agaclandirmalara bagariyla aktarildigini
gostermektedir. Ancak sonuglar adaptif karakterlerle yapilacak calismalarla
da desteklenmelidir. Ayrica tohum bahgesi tesisinde kullanilan plus agag
sayisinin (25-30) yiiksek seviyedeki genetik cesitliligi korumada yeterli
oldugu goriilmektedir.
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SUMMARY

Genetic diversity of seed stands, seed orchards and plantations of
Turkish red pine were determined by using RAPD markers to detect if
genetic changes occur during early domestication of the species.

Genetic diversity in Turkish red pine populations was found to be
generally high. Average values for mean number of effective alleles per
locus and observed heterozygosity were 1.47 and 0.25, respectively. Average
proportion of polymorphic loci was 77 %.

Genetic diversity analysis demonstrated that highest proportion of
genetic diversity was within populations that is 89 %.

The comparison of genetic diversity parameters between the seed
orchards and seed stands revealed identical values for number of observed
alleles (N,) per locus, number of effective alleles (N.) per locus, Shannon’s
Information Index (I), observed (H,) and expected heterozygosity (H.). In
addition, observed heterozygosity and the percentage of polymorphic loci
were slightly higher in seed orchards than their natural counterparts. These
results suggest that phenotypic selection practiced by Turkish foresters
maintained the known high level of genetic variability of Turkish red pine.
Number of plus tree clones (25-30 clones) used in the establishment of seed
orchards was enough to maintain the high level of diversity in seed orchards.

There was no significant difference in genetic diversity parameters of
seed stands and plantations. Only exception was the slight decrease in the
proportion of polymorphic loci of three plantations (Cetibeli, Kumluca and
Karakdy plantations) and could be attributed to nursery practices. Genetic
diversity that resides in seed stands seemed to be successfully captured in
plantations.

Fis in seed orchards (F;s=0.03, P<0.01) and plantations (F;s=0.07,
P<0.001) was lower than that of seed stands (Fis=0.13, P<0.001). This
difference resulted from a shift in the individual heterozygosity towards
higher level in the managed seed sources.

These results suggested that studied natural Turkish red pine
populations have high level of genetic diversity and variation in seed stands
have succesfully transferred to seed orchards and plantations. However,
these results must be used in combination with adaptive trait studies.
Moroever, number of clones (25-30) used in seed orchards is enough for
maintaining high levels of variation.
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TANIMLAR

Agaclandirma: Fidan dikimi yoluyla tesis edilen plantasyon.

Allel: Belli bir lokusa ait genin birden fazla formu.

Allel sayis1: Lokus bagina diisen ortalama allel.

Beklenen heterozigotluk: Bir bireyin herhangi bir lokusda heterozigot olma
olasilig1.

Dendrogram: Organizmalar ya da populasyonlar arasindaki genetik
benzerligi gosteren agag-benzeri sekil.

Diploid: Kromozomlari homolog ciftler halinde bulunan hiicre, doku,
organizma (2n).

DNA (Deoksiribo niikleik asit): Tiim hiicrelerin kalitsal materyalini
olusturan niikleik asit.

D6l denemesi: Belirli ana ya da babalara ait yavrularin (dollerin)
performansini karsilastirarak, ebeveynlerin test edilmesi.

Etkili allel sayisi: Ortalama allel sayis1 tahmini, frekanslar1 kiiciik de olsa
oldiiriicti genleri de igermektedir; bu say1 homozigotlugun bir bagka ifadesi.
EX situ koruma: Canlilarin dogal olarak bulunduklar1 ortamdan baska bir
yerde korunmasi.

Fenotip: Genotipik ve cevresel etmenlerin bireylerde olusturdugu dis
goruntus.

Fiksasyon indeksi: Gen frekanslarinin panmiktik frekanslardan sapmasini
gosteren Olciit.

Gen: Canlilarda karakterlerin kalitimimi belirleyen ve soydan soya gegen
kalitim birimi.

Gen akisi: Spor, tohum, polen gibi yollarla organizmalarin genlerinin
populasyonlar i¢inde ya da arasinda hareketi.

Genetik cesitlilik: Kalitsal karakterlerin, populasyon ya da tiir diizeyinde
bireylerde gosterdigi farkliliklarin timii.

Genetik mesafe: Populasyon ciftleri arasindaki gen farkliliklariin boyutu.
Genotip: Bir hiicre ya da bireyin sahip oldugu genlerin toplamu.

Haploid: Mayoz bdliinmenin direkt {irinleri olan; kromozomlar tek halde
bulunan hiicre, doku ya da organizma (n).

Hardy-Weinberg Yasasi: Mutasyon, seleksiyon, gog, olaylarinin meydana
gelmedigi, yeterli biiyiikliikteki bir populasyonda rasgele eslesme
kosullarinda, ilk dolden itibaren gen ve genotip frekanslarmin ayni
kalacagini savunan goriis.

Heterozigot: Homolog kromozomlar iizerinde, karsilikli ayni lokuslarda
farkli allellerin bulunmast.
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In situ koruma: Organizmalarin dogal yayilis alani iginde ve dogal
ortamlarinda korunmasi ve yonetimi.

Klon: Belli bir ortetten as1 ya da c¢elik yoluyla iiretilen ve ayni genotipik
yapiya sahip olan fertlerin ait oldugu tiim grup.

Lokus: Bir genin kalitsal molekiilde kapladigi fiziksel alan.

PCR (Polimeraz zincir reaksiyonu): Cok kisa siirede, spesifik DNA
pargalarinin ¢ogaltilmasini saglayan teknik.

Polimorfik lokus: En yaygin allelin frekans1 % 95 veya % 99’dan az olan
lokus.

Polimorfizm: Ayni populasyon icerisinde, genetik olarak farkli 2 veya daha
fazla smifin varligi.

Populasyon: Birbirleri arasinda gen aligverisi olabilen; belli bir cografi
bolgede bulunan, ayni tiirden bireyler toplulugu.

Populasyon genetigi: Populasyonlarin genetik yapisini inceleyen genetik
dal1.

Primer: Komplementer DNA zincirine baglandiginda, DNA polimeraz
enzimiyle kopyalanabilen kisa niikleik asit molekiilii.

RAPD-Random amplified polymorphic DNA (Rastgele Cogaltilms
Polimorfik DNA): PCR teknolojisine dayali, tek baz degisikliklerini dahi
ortaya koyabilen, molekiiler belirteg.

Shannon sabiti: Her bir populasyondaki genetik varyasyonun miktarmi
gosteren Olgiitlerden biri olup allel frekansi lizerinden hesaplanir.

Tohum bahgesi: Genetik bakimdan {istiin nitelikli agaclarm klon ya da
tohumlarindan kurulan, genetik agidan arzulanmayan polen kaynaklarindan
izole edilmis, 6zel idare ve igletmeye tabi tutulan, sik, bol ve kolay tohum
hasat edilen 6zel agaclandirmalardir.

Tohum mesceresi: Yiiksek kalitede tohum elde etmek iizere secilen ve
tohum veriminin ve genetik kazancin arttirilmasi amaciyla miidahalelerde
bulunulan, dogal ya da bazi 6zel durumlarda yapay olarak kurulmus
populasyonlardir.
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