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Makale Bilgileri Oz: Genetik kaynaklarmin karakterizasyonu ve gesitlilik  diizeylerinin
belirlenmesinde morfolojik tanimlayicilar ve molekiiler analiz yontemlerinden
yararlanilmaktadir. Capsicum chinense biber tiirii; meyve Ozellikleri yoniinden
yiiksek diizeyde varyasyon gostermektedir. Bu ¢alismada, Capsicum chinense
tiirine ait biber genetik kaynaklarinin (83 genotip) SSR yontemine gore molekiiler
karakterizasyonu ile tiir icerisindeki mevcut popiilasyondaki varyasyon diizeyi ve
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Anahtar Kelimeler genetik cesitlilik diizeylerinin saptanmasi amaglanmistir. Molekiiler analizler

sonucunda, incelenen 14 SSR primerinden toplam 115 bant elde edilmistir. Yapilan
Capsicum chinense, degerlendirme sonucunda, bantlarin 66 tanesinin polimorfik (% 57.4) ve 49
Karakterizasyon, tanesinin ise monomorfik (% 42.6) oldugu belirlenmistir. Capsicum chinense
SSR, tiiriine ait biber genotipleri, SSR markérleri ile yapilan molekiiler analizler

Genetik gesitlilik sonucunda Agirhk atanmamis komsu birlestirme yontemine gore ii¢ farkli

heterojen genetik gruba ayrilmistir. Ayrica, C. chinense tiiriine ait biber genotipleri
arasinda genetik uzaklik degerlerinin 0.15-0.75 arasinda degistigi bulunmugtur. Bu
caligma sonucunda karakterizasyonu yapilmis olan C. chinense tiiriine ait biber
genotiplerinde halen seleksiyon 1slahi ¢aligmalarina devam edilmektedir.

Molecular Characterization of Capsicum chinense Populations with SSR markers

Article Info Abstract: Morphological descriptors and molecular analysis methods were used to
identify plant genetic resources and determine genetic diversity levels. Capsicum
chinense has a high variation in terms of fruit traits. In this study, it was aimed to
identify the plant characteristics of 83 Capsicum chinense genotypes and to
determine genetic diversity levels in the existing population within the species by
SSR method. As a result of molecular analysis of genotypes of Capsicum chinense
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Keywords species, a total of 115 bands were obtained from 14 SSR markers. As a result of the

evaluation, 66 of the bands were polymorphic (57.4%) and 49 were monomorphic
Capsicum chinense, (42.6%). As a result of analyses made with SSR markers in Capsicum chinense
Characterization, genotypes, it was divided into 3 heterotic main groups according to the Unweighted
SSR, Neighbor-Joining method. Genetic distance values of C. chinense genotypes were
Genetic diversity. found to vary between 0.15-0.75. It is planned to continue selection breeding

studies in C. chinense genotypes, which have characterization with this study.
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1. Giris

Biber bitkisi, Solanaceae familyasi igerisinde yer alan 98 cinsten birisi olan Capsicum cinsine
aittir (Greenleaf, 1986; Eshbaugh, 2012). Glinlimiizde Capsicum cinsi igerisinde sadece bes tiir (C.
annuum L., C. baccatum L. var. pendulum, C. chinense Jacq., C. frutescens L. ve C. pubescens Ruiz &
Pav.) kiiltiire alinmistir (Eshbaugh, 2012; Barboza ve ark., 2019 ). Bu tiirler, ii¢ farkl1 gen merkezinde
yaygin olarak rastlanan yabani tiirlerden zaman igerisinde ortaya ¢ikan degisimler sonucunda meydana
gelmislerdir. C. chinense ve C. frutescens tlirlerinin gen merkezi, Amazon Havzasi olarak kabul
edilmektedir (Ramchiary ve ark., 2014).

Biberin orijini, Orta Amerika’dir. Brezilya'da en ¢ok yetistirilen ve tiiketilen ac1 biber tiirti, C.
chinense’dir. C. chinense Jacq tlirli 2n = 2x = 24 genom yapisina sahip olup, 2017 yilinda referans
genomu yayimlanmigtir. Biber 1slahinda 6zellikle biyotik ve abiyotik stres dayaniklilik/toleransinin
genetik alt yapisim1 ve allel ¢esitliliginin birincil kaynagi olarak c¢esit 1slah programlarinda
kullanilmaktadir. (Qin ve ark., 2014; Kim ve ark., 2017). Capsicum chinense Jacq. bitki karakterleri;
meyve sekli, rengi ve blylkligi bakiminda yiiksek diizeyde gesitlilik gostermektedir (Bharath ve ark.,
2013). Bu tiir, Orta ve Giliney Amerika tilkelerinde ve Asya’da Cin ve Japonya’da olduk¢a fazla yayilis
gostermektedir (Eshbaugh, 2012). Giinimiizde kiiltiire alman formlarinin yani sira gegit formlarda
bulunmaktadir. Bu nedenle C. chinense tiirii; meyve sekli, meyve rengi, meyve biiyiikliikleri ve acilik
seviyeleri yoniinden yliksek oranda fenotipik ¢esitlilik gostermektedir (Moscone ve ark., 2007).

Genetik kaynaklar, yeni c¢esitlerin gelistirilmesinde ve ¢esit 1slah programlarmin
olusturulmasinda bitki 1slah¢ilarinin en biiyiik yardimcisidir (Balkaya ve Yanmaz, 2001; Karaagac ve
Balkaya, 2017). Ayrica bu genetik materyaller yetistirildikleri farkli ekolojilere adaptasyon yetenekleri,
hastalik ve zararlilara kars1 dayaniklilik gostermeleri ve istenen bir¢ok kalite 6zelligine sahip olmalari
nedeniyle de gesit 1slah1 programlari igin essiz nitelikte degerli kaynaklardir (Hawkes, 1983). Islahgilar
son yillarda genetik cesitlilikten yararlanarak, adaptasyon, verim, kalite, hastalik ve zararlilara
dayaniklilik yoniinden istenilen 6zelliklere sahip bitki ¢esitlerini segme veya gesit gelistirme yolunda
onemli diizeyde basarilar elde etmislerdir (Karaagag ve Balkaya, 2017). Ortiz ve Delgado (1990), farkli
tohum gen bankalarinda (UNA, Peru; CATIE, Kosta Rika; INIA, Meksika ve CIRF, Meksika) bulunan
Capsicum cinsinin kiiltlirii yapilan bes farkli biber tiirlinde, morfolojik 6zellikler yoniinden incelemeler
yapmislar ve C. annuum L., C. chinense Jacq., C. frutescens L., C. pubescens ve C. baccatum L. tiirline
ait biber genotiplerini gesit 1slah1 ¢aligmalarinda kullanilmak {izere gruplandirmislardir.

Biber yetistiriciligi yapilan iilkelerde zaman igerisinde yiiksek diizeyde zengin bir genetik
cesitlilik olusmus ve bunun sonucunda bir¢ok farkli niteliklere sahip yeni ¢esitler meydana gelmistir.
Cesitli yollarla bir bolgeye gelen bitkisel gen kaynaklari, bulundugu bdlgeye zamanla adapte olmakta
ve cevre faktorlerinin de etkisiyle zamanla genetik yapisinda belirgin fenotipik agilmalar meydana
gelmektedir (Karaagag, 2006). Biberde yabanci tozlanma orani, gesitlere gore % 9-32 oranlar arasinda
degismektedir (Bayraktar, 1970). Biber tohum {iretiminde izolasyon tekniklerine uyulmadigi takdirde
yiiksek oranda genetik acilmalar meydana gelebilmektedir (Karaagag ve Balkaya, 2010).

Bitki genetik cesitlilik diizeylerinin belirlenmesine yonelik ¢aligmalarda, genetik farkliliklarin
tam ve dogru olarak ortaya konulmasinda hem morfolojik tanimlayicilar hem de molekiiler analiz
yontemlerinden yararlanilmaktadir (Geleta ve ark., 2005). Capsicum tiirleri, birgok arastirici tarafindan
morfolojik tanimlayicilar, sitogenetik analizler ve molekiiler markorler kullanilarak ayrintili olarak
incelenmistir (Conicella ve ark., 1990; Lefebvre ve ark., 1993, 2001; Zewdie ve Zeven, 1997; Geleta ve
ark., 2004). Bu calismalarda, Capsicum cinsi i¢erisinde bitkisel dzelliklerle ilgili 290’ nin {izerinde genin
bulundugu bildirilmistir. Bu genlerin kalitim mekanizmalari ile ilgili ¢alismalar halen devam etmektedir
(Buso ve ark., 2003).

Tarla ve sera denemeleri ile yapilan morfolojik ¢esit tanimlama ¢aligmalart hem uzun zaman
almakta hem de bazi morfolojik karakterlerin kalitim derecesinin diisiik olmasi nedeniyle ¢evre
kosullarindan kolaylikla etkilenmekte, dolayisiyla genotipik dzellikleri ile fenotipik 6zellikleri arasinda
zamanla belirgin farkliliklar olusabilmektedir. Bunun sonucunda bazen kesin sonuglara
ulasilamamaktadir (Okumus ve Balkaya, 2007; Karaaga¢ ve Balkaya, 2010). Bu sorunun istesinden
gelmek ve 1slah¢inin daha dogru ve kesin teshislere ulagabilmesi i¢in gliniimiizde modern biyoteknolojik
yontemlerden yararlanilmaktadir. Son yillarda birgok farkli molekiiler markor teknigi gelistirilmistir.
Bunlardan bazilari; RFLP (Restriction Fragment Length Polymorphism), RAPD (Random Amplified
Polymorphic DNAs), AFLP (Amplified Fragment Length Polymorphisms), SSR (Simple Sequence
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Repeats) ve SNP (Single Nucleotide Polymorphism) teknikleridir. (Réder ve ark., 1995; Geleta ve ark.,
2005; Sensoy ve Sahin, 2012; Erdinc ve ark., 2017).

Capsicum chinense Jacq. genomunun genetik haritalarinin olusturulmasi, genoma spesifik
markorlerin gelistirilmesi ve markor verilerinin biber tirleri arasinda transfer edilebilirlikleri ile
karsilastirmali haritalama ¢alismalar1 ger¢eklestirilmistir (Kim ve ark., 2017; Uncu 2019; Qin ve ark.,
2014; Park ve ark., 2019; Zhu ve ark., 2019). Birgok bilimsel ¢alismada; C. chinense gen kaynaklarinda
farkli molekiiler markor sistemleri kullanilarak genotipler arasinda genetik ¢esitliligin belirlenmesi,
popiilasyon yapis1 analizleri ile karakterize edilmistir. Ozellikle AFLP, SNP ve SSR markér
sistemlerinin C. chinense tlriine ait gen kaynaklarmin karakterizasyonunda c¢oklukla kullanildigi
bilinmektedir. (Baruah ve ark., 2019; Baba ve ark., 2016; Zhang ve ark., 2016; Moreira ve ark., 2018).
C. chinense gen kaynaklarmin karakterizasyonuna énemli bir 6rnek Latin Amerika cografyasindan elde
edilen 112 adet C. chinense genotipinin SSR markérleri kullanilarak genetik c¢esitlilik ve popiilasyon
yapisinin analiz edildigi ¢caligmadir (Moses ve ark., 2014).

Kromozomlarin iizerinde genlerin bulundugu 6zel kisimlar i¢in fazla oranda allel iiretebilmesi,
tekrarlanabilir olmasi, ayni tiire dahil olan ¢esitler ile ayni cinse dahil tirler arasinda aktarimin
saglanabilmesi ve iilkelerin veri tabanlarinin kiyaslanmasma izin vermesi gibi olduk¢a 6nemli
avantajlara sahip olmasi nedeni ile SSR teknigi, bitki tiirlerinin tanimlanmasinda 6nceki DNA
primerlerin kullanildigi tekniklere (RFLP, RAPD, AFLP vb.) gore daha yaygin kullanilmaktadir
(Acunalp, 2012). Arastiricilar, SSR yOnteminin sagladigi bu avantajlardan dolay1 farkli bitki tiir ve
cesitlerinde oldukga basarili bir sekilde uygulanabildigini bildirmislerdir (Roder ve ark., 1995; Geleta
ve ark., 2005).

Bu ¢alisma ile Amerika Tarim Bakanligi Tohum Gen Bankasinda kayitli bulunan C. chinense
tirtine ait diinya koleksiyonunun SSR markdorleri kullanilarak karakterize edilmesi, genotipler
arasindaki genetik uzakliklarin belirlenmesi ve birbirleriyle olan akrabalik iliskilerinin ayrintili olarak
belirlenmesi amaglanmaistir.

2. Materyal ve Yontem

Arastirma, 2019 yilinda Ondokuz May1s Universitesi Ziraat Fakiiltesi Bahge Bitkileri Boliimii,
Tarmmsal Biyoteknoloji Béliimii’nde ve Necmettin Erbakan Universitesi Fen Fakiiltesi Molekiiler
Biyoloji ve Genetik Boliimii’'nde koordineli olarak yiiriitiilmiistiir. Bitkisel materyal olarak Amerika
Tarim Bakanligi Tohum Gen Bankasindan (USDA-ARS-National Plant Germplasm System NPGS)
temin edilen Capsicum chinense tiiriine ait 83 biber genotipi kullanilmistir (Cizelge 1). C. chinense
genotiplerinde genetik materyallerde bir generasyon kendileme yapilmistir. C. chinense tiiriine ait biber
fideleri, Ondokuz May1s Universitesi Ziraat Fakiiltesi Bahge Bitkileri Boliimii sicaklik kontrollii sera
tinitesinde yetistirilmistir. Daha sonra 4-5 gercek yapraga ulasan fideler deneme arazisine 50 x 50 cm
sira arasi ve sira lizeri mesafe ile dikilmistir. Arazide dikimi yapilmig geng biber yapraklarindan her bir
populasyonu temsil edecek seklide bitkilerden bulk seklinde ornekler alinarak laboratuvara getirilmis
ve DNA izolasyonu yapilincaya kadar -80°C’de derin dondurucuda muhafaza edilmistir.

2.1. Molekiiler Karakterizasyon

Bitkisel genetik materyalde DNA izolasyonu, 14.01.2019 tarihinde ZR Plant/Seed DNA
MiniPrep kit kullanilarak gergeklestirilmistir. Izolasyonu gerceklestirilen DNA’larin kalitesi ve
miktarlar1 NanoDrop spektrofotometre’de Olcililmiistiir. Bitkisel materyallerden izole edilen DNA’lar
seyreltildikten sonra sentetik olarak hazirlanmig SSR primerleri ve tim reaksiyon komponentleri
eklenerek Polimeraz Zincir Reaksiyonu Sicaklik Dongii cihazi (PCR thermal cycler) igerisine
yerlestirilmistir. Calismada kullanilan SSR markorleri, literatiirde biberde daha o6nce farkl
popiilasyonlarda basariyla uygulanan markorlerdir (Cizelge 2) (Lee ve ark., 2004; Lee ve ark., 2005; Yi
ve ark., 2006). PCR uygulamasi, 0.2 ml’lik mikro tiiplerde 25 pl’ lik (Buffer 2 pl, MgCl, 1.5 pl, Taq
polimeraz enzimi 0.25 ul, ANTP karigimi 0.2 mM, Primer F 0.75 pl, Primer R 0.75 ul, DNA 1 ul, ddH,0)
toplam reaksiyon hacminde gergeklestirilmistir. PCR cihazinda PCR friinleri ilk olarak DNA
denatiirasyonu i¢in, 94 °C’de 10 dakika; 94 °C’de 30 saniye (35 dongii), 55 °C’de 30 saniye (primerlere
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gore bu sicaklik dereceleri degisiklik gosterebilmektedir) primer sicakliklari ve uzama i¢in 72 °C’de 45
saniye, son asamada ise uzama 72 °C’de 10 dakika olarak ayarlanmistir. Daha sonrasinda, PCR tiriinleri
goriintiilenecegi zamana kadar -20 °C’de bekletilmistir.

Cizelge 1. C. chinense tiirline ait gen havuzunda yer alan biber genotiplerinin aksesyon numaralar1 ve

orijinleri
C;l;gl?a Aksesyon Numarasi Orijin Glzgzzp Aksesyon Numarasi Orijin
CCl1 PI 159223 01 ABD CC39-2 PI 281430 01 Bolivya
cC2 PI 213916 01 Bolivya CC39-3 PI 281430 01 Bolivya
CC3 PI 215736 01 Peru CC39-4 PI 281430 01 Bolivya
cc4 PI 244667 01 Hindistan CC40-1 PI 315013 01 Peru
CCs PI 257085 01 Kolombiya CC40-2 PI 315013 01 Peru
CC6 PI 257129 01 Kolombiya CC40-3 PI 315013 01 Peru
cc7 PI 257145 01 Peru CC40-4 PI 315013 01 Peru
CC8 PI 260470 01 Peru cc47 PI 238053 01 Meksika
CcC9 PI 260485 02 Bolivya CC50 PI 497976 01 Filipinler
CC10 PI 260486 01 Bolivya CCs1 PI 241669 01 ABD
CCl11 PI 260508 01 Peru CC51-3 PI 241669 01 ABD
CC13 PI 281393 01 Meksika CC52 PI 653747 01 Venezuela
CCl14 PI 281417 01 Filipinler CC54 PI 653677 02 Peru
CCl6 PI 281435 01 ABD CC55 PI 653676 02 Peru
CC17 PI 281440 01 Venezuela CC56 PI 645487 03 Hindistan
CC18 PI 315019 01 Peru CC57 PI 257068 01 Kosta Rika
CC19 PI 315023 02 Peru CC59 PI 639655 02 Kosta Rika
CC20 PI 322721 01 Hindistan CC60 PI 645555 01 Meksika
cC21 PI 406725 01 Kosta Rika CCeo1 PI 593925 02 Bolivya
CC22 PI 438532 01 Belize CC62 PI 585253 04 Giiney Kore
CC23 PI 438636 02 Meksika CC63 PI 241668 01 Ekvator
CC24 PI 439416 01 Bolivya CC65 PI 257064 01 Ispanya
CC25 PI 439432 01 G. Kore CC66 Grif 9261 01 Kosta Rika
CC26 PI 585278 02 Ekvator CC68 PI 439419 01 Meksika
CC27 PI 257158 01 Peru CC69-1 PI 257126 01 Kolombiya
CC28 PI 666562 01 Meksika CC69-2 PI 257126 01 Kolombiya
CC-29 PI 260491 01 ABD CC69-3 PI 257126 01 Kolombiya
CC29-1 PI 260491 01 ABD CC69-4 PI 257126 01 Kolombiya
CC-30 PI 666561 01 Bolivya CC72 PI 441635 01 Brezilya
CC31 PI 438635 01 Peru CC72-4 PI 441635 01 Brezilya
CC33 PI 439467 01 Hindistan CC76 PI 260465 02 Arjantin
CC34 PI 653746 02 Kolombiya CC78 Grif 9193 02 Kolombiya
CC35 Grif 9308 01 Kolombiya CC79 P1 666547 01 Guatemala
CC36 PI 639657 04 Peru CC82-1 PI 260477 01 Peru
CC37 PI 485593 01 Peru CC82-2 PI 260477 01 Peru
CC38 PI 209028 01 Bolivya CC82-3 PI 260477 01 Peru
CC38-2 PI 209028 01 Bolivya CC82-4 PI 260477 01 Peru
CC39-1 PI 281430 01 Bolivya

PCR reaksiyonlar1 sonucu C. chinense genotiplerine ait DNA 6rneklerinden; ¢ogaltilmis olan
SSR markoérleri Qiaxcel Fragment Analyzer (Qiagen Sample&Assay Technologies) kapiler elektroforez
sistem ile Qiaxcel DNA High Resolution Kiti, QX DNA Size Marker 25-500 bp, v2.0 (Qiagen) boy
standardi ve QX Alignment Marker 15 bp/600 bp (Qiagen) hizalama standardi kullanilarak OM800
yiirlitme ve ayirma programu ile yiliksek ¢oziiniirliikte polimorfik allellerin belirlenmesi i¢in yiiriitilmiis
ve QIAxcel ScreenGel Software (Qiagen) yazilimi kullanilarak goriintiilenerek manuel olarak

skorlanmustir.
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Cizelge 2. PCR caligmalarinda kullanilan SSR primerleri ve baz dizinleri

Markor ismi

ileri primer (5’ — 3')

Geri primer (5' — 3')

EPMS-596 CTCGTGCCGTATTTCTGTCA AAGGGCGTGTTTGGTATGAA
EPMS-600 ATGGGTACGTGTTTGGGGTA ACTTTATTCCTCGTGCCGAA
EPMS-601 AAATTGAGAACATCGGTGCC TAAAGAAAGAGCCTCGTGCC
EPMS-603 GCGGTTCCCTATTTGAAGAA ATAGGGGGAATTGGGTTCC
EPMS-628 TGCTCCTTAAGACTGGCACC GGGTTCGGCTCTGTTATTGA
EPMS-629 GCTCGAGGGAGAGAGACTGT GGTCATATGTTTCCATGGGC
EPMS-642 CAACTTCGCGTTATTGTCCA AGGGCGGACAAAGAAGATTT
EPMS-643 CCAAGATCAACTCTTACGCTAT CCCCTCAAGAATTCCCTCCAT
EPMS-648 TGTAAAATAAAATAAGGCTAA CAAGAAAGTGTGCCCCAAAT
EPMS-649 AAGGGTTCTCGAGGAAATGC TCAATCCCAAAACCATGTGA
EPMS-650 CATGGGTGAGGGTACATGGT AGAGGGAAGGGTTATTTGCC
EPMS-654 TTCCACTCTTCGAAGCACCT GGTAGGGTTTAACACCGCCT
EPMS-658 CCTTGAGTAGGCGCACAAAT TTCCTCATTGCTTTTCCCAC
EPMS-670 TCACAAAGATGGAGAAGGGAA CAATCACTGTCACTGCTACTGCT
EPMS-683 AAATGGATCCCAACAACCAA GGAGTTGAAAACGGTGGAGA
EPMS-697 ATGTCGCTCGCAATTTCACT CGTAGGGAGGAGCGATAGAG
EPMS-704 GGTCCTCTGATTGGCAACAT GACCTGAAATTGGAGCAAACA
EPMS-705 TCAACTAGATCCACCACGCA TAACCCGTTGCTCACACTCA
EPMS-725 TTGAATCGTTGAAGCCCATT ATCTGAAGCTGGGCTCCTTT
EPMS-745 GTTGTTGGGTGGTACTTGGG GGAAGATCTCAAATGGGTCG
EPMS-747 CATTGGACGGTTGGTTCTCT TGGAATTGGAACTTCAAGCA
EPMS-755 CGCTCGCTACCCTTTCATTA AATTTCGGAAGGGCAAAGAT
EPMS-762 CGGCGAGATATGGACTTGAT CCCACGTTATACCATCCAGG
EPMS-773 CGAGCAACTCCCTCTTATCG TCGAATAGCACGCACGTTAG
EPMS-923 CAAAACCAAATAGGTCCCCC CGCGCAATAATTCAATATCG

2.2. C. chinense Popiilasyonunda Genetik Cesitlilik Diizeyinin Belirlenmesi

Genotiplere ait SSR markor allelleri meveut (1) veya yok (0) ve kayip veri (9) olarak
skorlanmistir. Bu veriler, Nei’nin genetik benzerlik indeksinin (The Nei index of genetic similarity)
hesaplanmasinda kullanilmistir (Nei, 1973). Polimorfik markor verileri molekiiler genetik cesitliligi
analiz etmek i¢in DARwin 6 (http://darwin.cirad.fr) bilgisayar programi kullanilarak analiz edilmistir.
Markor skorlama verileri benzememezlik hesabi, her bir genotip arasinda Dice katsayisi ile
hesaplanmigtir. Agirlik atanmamis komsu birlestirme yontemi kullanilarak bir genetik cesitlilik agaci
cizilmistir. Ayrica yine ayni yazilim kullanilarak genotiplere ait allel verisi Temel Koordinat Analizi
(PCoA) yapilmistir. Mantel testi benzememezlik hesabi ile ¢izilen cesitlilik agacinin arasidaki
korelasyonu test etmek iizere gergeklestirilmistir.

3. Bulgular ve Tartisma

Calismada, toplam 83 C. chinense biber genotipi SSR yontemi ile 25 adet markdr kullanilarak
incelenmigtir. Markorlerden 11 tanesinden tekrarlanabilir kalitede amplifikasyon elde edilememistir.
Amplifikasyonu olugturan 14 markorden, toplam 115 bant elde edilmistir. Yapilan degerlendirme
sonucunda, bantlarin 66 tanesinin polimorfik (% 57.4) ve 49 tanesinin ise monomorfik (% 42.6) yapida
oldugu belirlenmistir (Cizelge 3, Sekil 1). Calisma kapsaminda tespit edilen markor basina diigen
polimorfizim yiizdesi, Baruah ve ark. (2019) ve Zhang ve ark. (2016) yaptiklar1 ¢aligmalar ile benzerlik
gostermektedir.
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Cizelge 3. Capsicum chinense tiriine ait biber popiilasyonunda SSR analizi sonucunda 14 markdrden
elde edilen bantlarin sayis1 ve dagiliglar

. Alel
Markor Adi Toplam Bant Sayisi Polimorfik Bant Monomorfik Bant Biiyiikliikleri
Sayis1 (Allel) Sayisi (be)
EPMS-596 5 3 2 114-138
EPMS-600 8 4 4 98-142
EPMS-601 7 6 1 166-193
EPMS-603 9 5 4 112-204
EPMS-628 11 7 4 160-196
EPMS-649 7 4 3 137-219
EPMS-650 9 4 5 119-182
EPMS-705 9 2 7 144-157
EPMS-725 7 5 2 123-177
EPMS-745 5 3 2 119-163
EPMS-747 7 6 1 120-163
EPMS-755 8 2 6 119-136
EPMS-762 9 7 2 117-159
EPMS-773 14 8 6 124-182
Toplam 115 66 49

Sekil 1. C. chinense tiiriine ait biber genotiplerinde EPMS-773 SSR markéri ile elde edilen bantlarin
Qiaxcel Fragment Analyzer yiiriitmesinin QIAxcel ScreenGel Software goriiniimii.
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Arastirma sonucunda incelenen C. chinense tiirline ait biber genotipleri arasinda DARwin 6
programi ile C. chinense tlirline ait biber genotiplerinin genetik uzaklik degerleri hesaplanmustir.
Capsicum chinense tiirline ait tiim genotipler arasinda genetik uzaklik degerlerinin, 0.15-0.75 arasinda
oldugu tespit edilmistir. Elde edilen sonuglara gore en diisiik genetik uzaklik degeri CC54 ve CC40-3
genotipleri arasinda 0.15 ve en yiiksek genetik uzaklik degeri ise CC79 ve CC2 genotipleri arasinda 0.75
olarak bulunmustur. Arastirma kapsaminda kullanilan C. chinense tiiriine ait biber gen kaynaklarinin
ortalama genetik uzakligi 0.44 olarak hesaplanmistir. Calisma kapsaminda hesaplanan ortalama uzaklik
degeri, incelenen gen havuzunun yiiksek bir genetik cesitliligi barindiran bir genetik alt yapidan
geldigini isaret etmektedir. Bu durum hem calisilan tiiriin karakteri hem de diinya gen koleksiyonunu
temsil eden bir genetik havuzun kullanilmasinin sonucudur. Kullanilan gen havuzu, tiir igeresinde
bulunabilecek olasi her lokus i¢in potansiyel tiim allelleri tasima ihtimaline sahip essiz bir gen
koleksiyonu niteligindedir. Arastirma kapsamasinda kullanilan gen havuzuna benzer 6zelliklere sahip
gen kaynaklarinin karakterizasyonu calismalarinda elde edilen genetik uzaklik verilerine benzer ve
dogrular nitelikte sonuglar elde edilmistir (Baba ve ark., 2016; Zhang ve ark., 2016; Moreira ve ark.,
2018; Baruah ve ark., 2019). Molekiiler karakterizasyon sonucunda toplam 83 genotipten elde edilen
polimorfik bantlardan hesaplanan benzerlik oranlar1 kullanilarak olusturulan dendrogram, Sekil 2°de
verilmistir.

o (s
0081 .
™ w 0038
im—— e
| e | | m ok V)
‘ o0
; (14
f T
]
h =% (e
—‘ mm“uua
(2
.
T{— = i
| 114
Tl
P . . Y
& TR
Nl 0066
_,—’_ L
, ‘ '
(i -
— o8 -

Sekil 2. Agirlik atanmamis komsu birlestirme yontemi (Unweighted Neighbor-Joining [NJ]) metodu ile
olusturulmus C. chinense tiirline ait biber genotipleri arasindaki genetik iligkileri gdsteren
dendrogram.
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Uzaklik matrisi ile genetik benzerlikler (NJ) arasindaki korelasyon Mantel test ile belirlenmistir
(r = 0.92). Genetik uzaklik matrisi verileri ile dendrogram birlikte degerlendirildiginde sonuglarin
uyumlu oldugu goriilmektedir. Dendrogram incelendiginde C. chinense tiiriine ait biber genotiplerinin
3 ana grup igerisinde kiimelendikleri belirlenmistir (Cizelge 4). Moses ve ark. (2014) tarafindan Latin
Amerika kokenli bir C. Chinense genotip koleksiyonunun molekiiler genetik ¢esitliliginin incelendigi
calisma sonuglari, bu ¢aligma ile benzer sekilde genotiplerin {i¢ grupta toplandigini géstermektedir.

Cizelge 4. C. chinense biber popiilasyonlarinin kiime analizi sonucunda elde edilen grup ve alt gruplarin

dagilist
Toplam
Grup Alt Genotipler Genotip
Grup
Sayisi

CC82-2, CC40-4, CC40-1, CC40-2, CC54, CC40-3, CCR2-1,
CC82-4, CC27, CC37, CC82-3, CC55, CC31, CC76, CC56,
CC39-1, CC39-2, CC39-4, CC39-3, CC36, CC61, CC68, CC30,
A 5 CC38-2, CC38, CC72-4, CC72, CC63, CC52, CC3-2, CC3-1, 46
CCl15, CC11-2, CC10-2, CC23, CC20, CC10-1, CC19, CC7,
CCl11-1, CC14-1, CC10-4, CC10-3, CC4-3, CC4-1,
CC4-2

CC66, CC59, CC50, CC57, CC62, CC17-1, CC47, CC28, CCo0,
B 4 CC78, CC65, CC69-4, CC34, CC69-3, CC69-2, CC69-1, CC35, 26
CC79, CC29-1, CC29, CC51, CC51-3, CC33, CC22, CC24, CCI

C 3 CC21, CC2, CC25-1, CC18, CC16, CC13, CCo, CC17-2, CC25- 1
2, CC8, CC14-2
Toplam 12 83

Dendrogramda Grup A igerisinde, 5 alt grubun yer aldig1 belirlenmistir. En fazla biber genotipi
(46 genotip) Grup A igerisinde bulunmustur. Grup A’dan sonra en fazla alt grup, Grup B’de
belirlenmistir. Dendrogram incelendiginde, Grup C’nin 3 alt gruba ayrildig1 ancak en az sayida biber
genotiplerinin kiimelendigi grup oldugu bulunmustur. Bu grup icerisinde yer alan genotiplerin Grup A
ve Grup B’ye gore daha uzak genetik uzakliga sahip olduklar1 belirlenmistir.

C.chinense tiiriine ait biber gen havuzunun 3 farkli heterotik grup olusturmasi nedeniyle
gelecekte heterosis 1slahinda  yeni biber ¢esitlerin  gelistirilmesinde yararlanma potansiyeli
bulunmaktadir. Ayrica, aragtirma sonucunda farkli alt gruplar igerisinde yer alan biber genotiplerinde
var olan genetik cesitliligi bilylik oranda temsil eden gekirdek koleksiyonlarin olusturulmasi da
planlanmaktadir. BoOylece benzer genotiplerin ¢esit 1slah programlari igerisinde duplikasyonlari
onlenmis olacaktir.

Arastirma sonucunda, elde edilen molekiiler benzerlik oranlari ile daha 6nceden baska bir
calismada tespit edilmis olan morfolojik yonden benzerlik oranlar1 arasinda direkt bir iligkisinin
olmadig1 ortaya ¢ikmistir. Bu nedenle C. chinense tiiriine ait biber genotiplerinde hem morfolojik
Ozellikler hem de molekiiler analiz sonuglarmma goére tek bagina genotiplerin orijinleri ile
iligkilendirilmesi miimkiin olmamuistir. Bu durum, C. chinense tiiriinde ¢aligmalar yiiriiten Baba ve ark.
(2016) ve Moreira ve ark. (2018)’nin sonuglari ile de benzerlik gostermistir.

Temel Koordinat Analizi (PCoA) sonucunda biber genotipleri 4 ana grup igerisinde
kiimelenmistir (Sekil 3). Temel Koordinat Analizi sonucunda olusan kiimelerde yer alan genotiplerin
dagilis1 ile dendrogram gruplari igerisinde olusan kiimelenmeler ¢ogunlukla uyum saglamistir. PCoA
analizi genel olarak bu ¢alismada C. chinense tiirline ait biber popiilasyonlarinda SSR markoérleriyle
diinyanin farkli yerlerinden toplanmis olan C. chinense biber genotipleri arasindaki cografi bir
kiimelenmeyi ortaya ¢ikarmistir. PCoA, 6l¢iilen degiskenler agisindan popiilasyonlara ait genotipler
arasindaki benzerlikleri bir koordinat {izerinde gostermistir (Sekil 3).
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Sekil 3. Capsicum chinense tiiriine ait biber genotiplerinin PCoA (Temel Koordinat Analizi) grafigi.

4. Sonug¢

C. chinense tirii, Capsicum cinsi igerisinde yer alan en 6nemli biber tiirlerinden birisidir.
Guntmiizde kiltiire alinan formlarla birlikte yabani ve gegit formlart da bulunmaktadir. Bu nedenle, C.
chinense tiiril igerisinde yer alan biber genotipleri; meyve sekli, meyve rengi, meyve bilylikliikkleri ve
acilik seviyeleri yoniinden yiiksek diizeyde genetik cesitlilik gostermektedir. Bir¢ok arastirici, C.
chinense tiiriiniin biyotik ve abiyotik stres kosullarina dayaniklilik yéniinden 6nemli bir genetik kaynak
oldugunu bildirmislerdir (Hawkes, 1983; Yoon ve ark., 2006; Fonseca ve ark., 2008). Bu arastirma
sonucunda, C. chinense tiirline ait biber popiilasyonunda molekiiler analizlerde 14 SSR markorlerinden
toplam 115 bant elde edilmistir. Agirlik atanmamis komsu birlestirme yontemine gore biber genotipleri,
3 ana gruba ayrilmistir. Farkli uzunluklarda dendrogram gruplari, C. chinense tiiriine ait biber
genotiplerinin genetik farkliliklarinin oldukea yiiksek diizeyde oldugunu gostermistir.

Bu arastirma, C. chinense biber ¢esit 1slahinda tiire ait baslangi¢ popiilasyonunun molekiiler
yontemler ile ayrintili olarak tanimlanmasimi kapsayan cesit 1slah programinin baslangic asamasini
olusturmaktadir. Oniimiizdeki yillarda popiilasyon igerisinden seleksiyon 1slahi ile segilecek iistiin
nitelikli genetik materyallerin farkli 1slah amaglar dogrultusunda degerlendirilmesi planlanmaktadir.

Tesekkiir

Bu arastirma, Kiibra Tas’in Ondokuz Mayis Universitesi, Lisansiistii Egitim Enstitiisii, Bahge
Bitkileri Ana Bilim Dalinda tamamlanmis olan Yiiksek Lisans tez c¢alismasmin bir kismindan
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